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El aguaymanto (Physalis peruviana L.), importante por su valor económico y nutritivo, 
requiere de estudios que apunten a reducir el tamaño de planta, el periodo vegetativo, entre 
otros. Los objetivos del presente trabajo fueron: (i) determinar el efecto de los rayos gamma 
y de la azida de sodio para inducir cambios genéticos en el aguaymanto; (ii) determinar el 
nivel de ploidía de la población M0 (iii); caracterizar molecularmente la población M0 y M1 
y (iv) evaluar las características morfológicas de las plantas M2. Para el objetivo 1 se 
instalaron dos experimentos independientes, los que fueron conducidos tanto en laboratorio 
como en el vivero. En el primer experimento se aplicó a las semillas la radiación gamma con 
dosis de 0 Gy, 100 Gy, 150 Gy, 200 Gy, 250 Gy, 300 Gy, 350 Gy y 400 Gy. En el segundo 
experimento, las semillas fueron remojadas en azida de sodio a dosis de 0,0; 1,0; 1,5; 2,0; 
2,5; 3,0 y 3,5 mM.; además se incluyó una solución Buffer pH3. Ambos experimentos fueron 
conducidos en el diseño completamente al azar con cuatro repeticiones por tratamiento. Para 
la comparación de medias se utilizó la prueba de Tukey. Se evaluaron % de germinación 
radicular, % de germinación cotiledonal, longitud de raíz (mm), % de emergencia y altura 
de plantas (mm). Para el objetivo 2 se hicieron germinar 100 plántulas. Cuando tenían de 
cuatro a cinco hojas verdaderas, se seleccionaron al azar 30 individuos. Se utilizó el 
protocolo del manual de biología reproductiva y citológica de la papa (Ordoñez et al., 2016). 
Para el objetivo 3 se realizó la extracción de ADN en base a la metodología de Dellaporta et 
al. (1983), seguidamente se realizó la amplificación de los microsatélites ISSR vía PCR con 
seis primers, escogidos por manifestar polimorfismo y repetibilidad; finalmente, los 
amplificados se separaron por electroforesis (1 hora en Tampón TBE 0,5 X a 160 V) en geles 
de poliacrilamida al 8%, usando sales de plata para la tinción. La visualización de los geles 
se hizo directamente sobre ellos, utilizando un fondo de luz blanca. El peso de los 
amplificados, se estimó por comparación con el marcador Lambda de 100 pb. Para el 
objetivo 4 se hicieron germinar 10 semillas de 200 plantas proveniente de la población M1 
(2.5 mM de azida de sodio y 300 Gy de radiación gamma). Cuando las plántulas tenían 
aproximadamente 10 cm de altura, se trasplantó en el terreno definitivo un total de 2000 
plántulas de cada tratamiento en parcelas independientes de observación, distanciados entre 
surcos a 1.50 m. y a 1.50 m. entre plantas. Cada 5 surcos de plántula tratadas, se sembró 2 
surcos de plántulas sin tratamiento (testigo), para facilitar la comparación. La identificación 
de variantes mutagénicos en plantas individuales, fue visualmente comparando con las 
plantas sin tratamiento (testigo). Se evaluaron caracteres morfológicos y se seleccionaron 
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aquellos individuos diferentes con caracteres agronómicos deseados. Como resultados se 
desprenden: (i) las dosis de los agentes mutagénicos rayos gamma y azida de sodio 
empleados tuvieron efectos reductores y estimuladores en la germinación, emergencia, 
longitud de raíz y altura de plántula. Notándose una tendencia de mayor reducción con el 
incremento de la dosis; (ii) las plantas de la población M0 está constituida de plantas con 
2n=48 cromosomas; (iii) la caracterización molecular de la población M0, demostró ser una 
población homogénea y la caracterización molecular de 29 plantas M1 determino la 
existencia de cuatro grupos y dos genotipos independientes; (iv) los agentes mutagénicos 
rayos gamma y del azida de sodio en las dosis de 300 Gy y 2,5 mM indujeron cambios 
diferentes al testigo en caracteres morfológicos y de precocidad considerados como mutantes 
probables.  
 
























The aguaymanto (Physalis peruviana L.), important for its economic and nutritional value, 
requires studies that aim to reduce the size of the plant, the vegetative period, among others. 
The objectives of this work were: (i) to determine the effect of gamma rays and sodium azide 
to induce genetic changes in aguaymanto; (ii) determine the ploidy level of the M0 
population (iii); molecularly characterize the population M0 and M1 and (iv) evaluate the 
morphological characteristics of the M2 plants. For objective 1, two independent 
experiments were installed, which were conducted both in the laboratory and in the nursery. 
In the first experiment, gamma radiation was applied to the seeds with doses of 0 Gy, 100 
Gy, 150 Gy, 200 Gy, 250 Gy, 300 Gy, 350 Gy and 400 Gy. In the second experiment, the 
seeds were soaked in sodium azide at a dose of 0.0; 1.0; 1.5; 2.0; 2.5; 3.0 and 3.5 mM; in 
addition, a buffer pH3 solution was included. Both experiments were conducted in a 
completely randomized design with four replications per treatment. For the comparison of 
means, the Tukey test was used. % Root germination, % cotyledonal germination, root length 
(mm), % emergence and plant height (mm) were evaluated. For objective 2, 100 seedlings 
were germinated. When they had four to five true leaves, 30 individuals were randomly 
selected. The protocol of the potato reproductive and cytological biology manual was used 
(Ordoñez et al., 2016). For objective 3, the DNA extraction was carried out based on the 
methodology of Dellaporta et al. (1983), then the ISSR microsatellites were amplified via 
PCR with six primers, chosen for showing polymorphism and repeatability; finally, the 
amplified ones were separated by electrophoresis (1 hour in TBE Buffer 0.5 X at 160 V) in 
8% polyacrylamide gels, using silver salts for staining. The visualization of the gels was 
done directly on them, using a white light background. The weight of the amplified ones was 
estimated by comparison with the Lambda marker of 100 bp. For objective 4, 10 seeds of 
200 plants from the M1 population were germinated (2.5 mM of sodium azide and 300 Gy 
of gamma radiation). When the seedlings were approximately 10 cm tall, a total of 2000 
seedlings from each treatment were transplanted into the final field in independent 
observation plots, spaced between rows at 1.50 m. and at 1.50 m. between plants. Every 5 
treated seedling rows, 2 seedling rows were sown without treatment (control), to facilitate 
comparison. The identification of mutagenic variants in individual plants was visually 
compared with the plants without treatment (control). Morphological characters were 
evaluated and those different individuals with desired agronomic characters were selected. 
The results are: (i) the doses of the mutagenic agent’s gamma rays and sodium azide used 
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had reducing and stimulating effects on germination, emergence, root length and seedling 
height. Noting a trend of greater reduction with the increase of the dose; (ii) the plants of the 
M0 population are made up of plants with 2n = 48 chromosomes; (iii) the molecular 
characterization of the M0 population proved to be a homogeneous population and the 
molecular characterization of 29 M1 plants determined the existence of four groups and two 
independent genotypes; (iv) the mutagenic agents gamma rays and sodium azide at the doses 
of 300 Gy and 2.5 mM induced changes different from the control in morphological and 
precocious characters considered as probable mutants. 
 









La agricultura enfrenta diversos desafíos a nivel mundial, tales como el incremento de la 
productividad para asegurar la creciente demanda de alimentos, busca la eficiencia en el uso 
de los recursos no renovables, adaptarse a los cambios climáticos, contribuir positivamente 
al medio ambiente, mejorando la calidad de vida de los agricultores y de la sociedad en su 
conjunto. Es decir, existe la necesidad de desarrollar una actividad agrícola que conjugue la 
protección del medio ambiente, la equidad social y la viabilidad económica, en suma, una 
agricultura sustentable.  
 
La búsqueda de recursos para lograr la autosuficiencia alimentaria incluye la práctica de una 
agricultura sustentable en condiciones cada vez más limitantes. La tecnología agrícola ha 
utilizado diferentes alternativas, entre ellas el mejoramiento genético de plantas actividad 
multidisciplinaria, que incluye a la genética, estadística, agronomía, fisiología vegetal, 
entomología, patología y botánica, entre otras. Su principal objetivo es utilizar los recursos 
genéticos vegetales para el desarrollo de variedades con ciertas características en beneficio 
de la producción agrícola y el bienestar de la sociedad. Se estima que el mejoramiento 
vegetal es responsable del 50 por ciento del incremento en el rendimiento en los cultivos de 
mayor importancia durante el último siglo. 
 
El potencial genético de las plantas se encuentra a menudo amenazado por los estreses 
ambientales (incluyendo factores bióticos y abióticos) y por el uso de pocas variedades 
(erosión genética). Es necesario desarrollar nuevas variedades o rescatar aquellos cultivos 
olvidados, como el aguaymanto (Physalis peruviana L.), que en un tiempo fue protagonista 
en el desarrollo y sustento de las culturas antiguas, y que, debido a la introducción de otras 
especies, fue marginado en su producción.  
 
El aguaymanto, tiene oportunidades en el mercado actual, dado el cambio de hábitos 
alimenticios de la población que busca cultivos nutritivos nuevos. Muchas investigaciones 
muestran que el aguaymanto tiene alta calidad nutritiva y un buen potencial de producción; 
cualidades que la ponen en la lista de cultivos con valor de exportación, Sin embargo, por 
muchas razones todavía no tiene un desarrollo tecnológico similar a otras especies          
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tradicionales que se cultivan entre los 1500 a 3300 msnm o en sistemas agrícolas de bajos 
insumos, en terrenos marginales y/o en un ambiente cambiante.  
 
El desarrollo de nuevas variedades de aguaymanto podría permitir su mayor incorporación 
en la cedula de cultivo en zonas apropiadas para su explotación. Existen diversos métodos 
de mejoramiento genético que permiten desarrollar variedades mejoradas en los cultivos, 
destacando entre ellas la inducción de mutaciones. La aplicación de la mutagénesis física o 
química para generar una gran variabilidad genética ha jugado un papel significativo en el 
desarrollo de variedades en cientos de especies.  Se calcula que existen más de 3000 
variedades vegetales mutantes.  en cultivos como cereales, legumbres, oleaginosas, 
tubérculos y ornamentales, liberadas en muchos países y, con un enorme y positivo impacto 
económico (IAEA 2018).  
 
En base a lo anteriormente señalado la presente investigación busca estudiar el efecto de la 
aplicación de agentes mutagénicos en el cultivo de aguaymanto como mecanismo de 
contribuir a la creación de nueva diversidad genética para ser empleada en el mejoramiento 
genético del cultivo. De acuerdo a lo presentado anteriormente, la hipótesis a comprobar en 
este trabajo de investigación fue: 
 
La aplicación de agentes mutagénicos origina diversidad genética en el cultivo de 
aguaymanto en caracteres diversos de la planta para ser empleadas en un programa de 
mejoramiento genético 
 




Generar variabilidad en caracteres diversos en una variedad de aguaymanto proveniente de 
la región de Huancavelica, utilizando la inducción de mutaciones.  
 
Objetivos específicos 
a. Determinar el efecto de los rayos gamma y de la azida de sodio para inducir cambios 
genéticos en el aguaymanto (Physalis peruviana L). 
b. Determinar el nivel de ploidía de la población M0  
c. Caracterizar molecularmente la población M0 y M1 








II. REVISIÓN DE LITERATURA 
 
2.1 IMPORTANCIA DEL AGUAYMANTO 
 
El interés por el aguaymanto se deriva fundamentalmente por sus propiedades medicinales 
y por el valor nutricional del fruto.  El fruto contiene 17,8% de proteínas, 3,10% de cenizas, 
28,7% de fibra cruda y 24,5% de carbohidratos (Zhang et al. 2013). Tiene 15% de sólidos 
solubles (principalmente azúcares), un alto nivel de fructosa (29 g / 100 g), sacarosa (35 g / 
100 g) y otros productos.  Minerales: fósforo (55.3 mg/100 g), hierro y potasio. Vitaminas: 
C (46 mg / 100 g), vitaminas del complejo B y carotenoides. Otros productos como: 
whitanólidos (esteroide unido a una lactona), flavonoides, polifenoles, y ácidos grasos 
esenciales. Pectina como regulador intestinal, ampliamente utilizado en la industria 
alimentaria (Ramadan 2011; Zhang et al. 2013; Areiza et al. 2013). Physalis peruviana es 
también una especie muy utilizada en la medicina popular para tratar el cáncer, la leucemia, 
la hepatitis y otras enfermedades. Toda la planta, las hojas y las raíces, así como las bayas y 
el cáliz circundante contienen varios compuestos bioactivos (Ramadan 2011). 
 
Areiza et al. (2013), encontraron compuestos fenólicos como quercetina, miricetina y 
kaempferol, 487,1 mg catequina / 100 g peso seco flavonoides totales y bajo contenido de 
carotenoides (0,92 mg β-caroteno / 100 g peso seco). Ramadan (2011) reporta que, el aceite 
extraído de la fruta, contiene los ácidos grasos linoleico (70,5%), oleico (13%), palmítico, 
γ-linolénico (GLA), los fitosteroles (ST) avenasterol Δ5- y campesterol, γ-, α-tocoferoles y 
β-caroteno (); todos ellos considerados como compuestos de importancia biológica. Además, 
la industria de alimentos los utiliza como fuente de pigmentos para dar color a ciertos 
productos sustituyendo colorantes sintéticos (Ramadan, 2011). Por otro lado, el aporte de 
vitamina K, especialmente de filoquinona puede tener un efecto protector frente a 
enfermedades cardiovasculares, actividad anticancerígena, en la salud de la piel y propiedad 
antioxidante (Zhang et al. 2013). 
 
El principal productor y exportador de aguaymanto en el mundo es Colombia, con 18.889 t 
sobre un área cosechada de 1.259 has y rendimiento promedio de 14.0 tm/ha., especialmente 
a países europeos como Holanda, Bélgica, Reino Unido y Alemania (Agronet 2019). La 
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producción comercial se ha extendido, incluidos ahora Kenia, Sudáfrica, Egipto, Zimba-
bwe, Nueva Zelanda, Australia, India, China y Ha-waii, y ahora también en los países del 
Caribe (Ramadan y Mörsel 2019). Adex Data Trade (2019) menciona que, en Perú el 2019 
los principales destinos de las exportaciones de aguaymanto fueron: Japón 43.44 por ciento, 
21.05 por ciento Corea del Sur, Estados Unidos 11.13 por ciento, 10.57 por ciento México, 
España 4.72 por ciento y otros 9.09.   
 
En Perú, las principales zonas de producción del aguaymanto son Junín, Huánuco, Ancash, 
Cusco, Ayacucho y Cajamarca. Esta última ocupa el primer lugar en la producción de esta 
fruta. Se menciona que en los principales centros de producción del aguaymanto, el 70 % de 
la mano de obra utilizada es femenina, principalmente en la época de cosecha, la que debe 
realizarse con los cuidados necesarios para mantener la calidad del producto.  
 
2.2 CENTRO DE ORIGEN Y DISTRIBUCIÓN DEL AGUAYMANTO 
 
El centro de origen y diversificación del aguaymanto (Physalis peruviana L.) está en los 
Andes, principalmente de Colombia, Perú y Ecuador (Medina 1991). La especie se 
distribuye en las zonas tropicales y subtropicales en un rango altitudinal comprendido entre 
los 1.500 y 3.000 msnm (Villamizar et al. 1993). Posteriormente se introdujo en África e 
India y hoy existen más de 80 ecotipos a nivel mundial, diferenciables por el porte de la 
planta, la forma del cáliz, el tamaño, el color y el sabor del fruto. En Colombia se cultivan 
tres ecotipos: Kenia y Sudáfrica reintroducidos del África, sus nombres derivados del país 
de procedencia, y Colombia (Villamizar et al. 1993). 
 
Legge (1974), considera a los Andes Peruanos como el centro de origen de la especie 
Physalis peruviana L. También se reporta como especie nativa en Chile, donde los frutos 
son comestibles y ocasionalmente comercializados. Fue introducida por los españoles en 
Sudáfrica hace más de 200 años como especie antiescorbuto y distribuida a Kenia, USA 
(California), Gran Bretaña, Australia, Zimbabwe, Nueva Zelanda, Hawai y la India. Las 
plantas fueron cultivadas y establecidas por primera vez, en el Cabo de la Buena Esperanza, 
antes de 1807. También es cultivada en el sur de África a pequeña escala en Gabón y en 
otras partes de África Central. Poco después fue llevada a Australia, donde es una de las 
pocas frutas frescas de las primeras establecidas en el sur de Nueva Gales. Allí ha sido 
cultivada a gran escala y naturalizada, como también en Queensland, Victoria, sur de 
Australia, occidente de Australia y norte de Tasmania. Esta fruta logró una amplia acogida 
en Nueva Zelanda, China, la India y Malasia donde es comúnmente cultivada, pero a menor 
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escala. En Inglaterra, el aguaymanto fue por primera vez reportado en 1774, donde ha sido 
cultivado en caminos y en jardines de las casas. En las islas del Caribe esta fruta es poco 
conocida, aunque naturalizada. Las plantas fueron cultivadas abundantemente a lo largo de 
orillas y bordes de caminos en las montañas de Jamaica antes de 1913.  
 
2.3 BOTÁNICA TAXONÓMICA Y MORFOLOGÍA DEL AGUAYMANTO 
 
La clasificación taxonómica de Physalis peruviana L., según la Natural Resources 










ESPECIE Peruviana L. 
NOMBRE CIENTÍFICO Physalis peruviana L. 
NOMBRE COMÚN Aguaymanto, Uchuva, Uvilla, etc. 
 
Pássaro (2014), indica que los nombres más frecuentes con los que se conoce a la especie 
Physalis peruviana L. son: uchuva, uvilla, capulí, aguaymanto, bolsa de amor, amor en 
bolsa, cuchuva, topo-topo, motojobobo embolsado, sacabuche, yuyo de hojas. Asimismo, en 
inglés se le llama comúnmente cape gooseberry, goldenberry o Peruvian cherry. 
 
El aguaymanto es una planta perenne, herbácea, arbustiva y fuertemente ramificada que 
crece sin tutorado normalmente hasta una altura de 1 a 1,5 m; pero con poda y espaldera 
puede llegar hasta 2,0 m o más. La planta tiene un hábito de crecimiento indeterminado, lo 
que significa que el desarrollo de nuevas ramas, hojas, flores y frutos ocurre 
simultáneamente. Toda la planta está cubierta de una vellosidad suave (Fischer 2000). 
  
Las hojas corazonadas y simples están insertadas alternamente y tienen un tamaño entre 5 y 
15 cm de largo y 4 a 10 cm de ancho. En el tallo basal se desarrolla solamente una hoja por 
nudo comparado con dos en la parte reproductiva. En buenas condiciones, como reporta 
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Fischer (2000), una planta puede desarrollar hasta 1.000 hojas o más y su área foliar puede 
llegar hasta 1,50 m por planta y el tamaño de una hoja hasta 25-30 cm. 
 
En las axilas de hojas se forman flores campanadas, pedunculares y hermafroditas con cinco 
pétalos amarillos soldados y puntos morados en su base (Fischer et al. 2011). El desarrollo 
del botón floral demora entre 18 y 21 días (Mazorra y Quintana, 2006). Lagos et al. (2008), 
observaron en el departamento de Nariño que la corola abre entre 7:00 y 10:00 h y cierra 
entre 16:00 y 18:00 h con una caída de pétalos 5 a 6 días después de la apertura de la primera 
flor. Estos autores también observaron que la receptividad del pistilo se presenta dos días 
antes de la dehiscencia de las anteras y la apertura de la flor (mecanismo que restringe la 
autopolinización en 46 %) y mencionan que este probable comportamiento diferencial 
obedezca a la interacción de mecanismos genéticos y al ambiente limitante para la 
polinización que ofrece el invernadero. Al respecto, Gupta y Roy (1981), mencionan que la 
polinización ocurre fácilmente por insectos o el viento y que la autopolinización es común. 
 
El cáliz se elonga después de la fecundación del fruto cubriéndolo, durante todo su 
desarrollo, pierda clorofila a partir de unos 40-45 días de su desarrollo. Fischer et al. (1997), 
encontraron que el cáliz juega un papel importante durante los primeros 20 días del 
desarrollo del fruto por su rol en la formación y la translocación de carbohidratos, 
especialmente sacarosa. Además, este órgano protege el fruto contra condiciones climáticas 
extremas (alta insolación, frío y granizos), daño mecánico, enfermedades, distribuidas por 
el aíre, insectos y pájaros (Fischer et al. 2011). Dentro del cáliz hay una glándula que produce 
un vitanólido (withanolide E and 4β-hydroxywithanolide, que según Baumann y Meier 
(1993), tiene un efecto repelente contra insectos. 
 
Los frutos redondos (1,25 a 2,50 cm, 4 a 10 g) del aguaymanto contienen entre 150 y 300 
semillas y necesitan entre 60 y 80 días para madurar. Se destacan por un contenido alto en 
antioxidantes (ácido ascórbico y provitamina A [beta-caroteno]), fósforo, hierro, proteína y 
fibra (Fischer et al. 2011). 
 
2.4 REQUERIMIENTOS ECOFISIOLÓGICOS DEL AGUAYMANTO 
 
En los países andinos, plantaciones de aguaymanto se encuentran entre 1.500 y 3.000 msnm 
(FAO 1982), mientras en Colombia en altitudes entre 1.800 y 2.800 msnm. Por la luz 
ultravioleta más alta, en las zonas altas, el aguaymanto presenta tallos principales más cortos, 
con hojas más pequeñas y gruesas y, por las bajas temperaturas, el primer pico de producción 




Para su crecimiento y producción las temperaturas medias óptimas están entre 13 y 16°C. 
Sin embargo, Salazar et al. (2008), encontraron que la temperatura fisiológica base para el 
cultivo (inserción de nuevo nudos en el tallo) es de 6,29 °C. Temperaturas muy bajas, cerca 
de 0°C o por debajo queman la planta.  
 
El aguaymanto crece demasiado exuberante (producción excesiva de hojas y pocos frutos) 
si hay intensidad lumínica reducida (por ejemplo, bajo invernadero); sin embargo, en 
condiciones de plena luz, la planta se desarrolla mejor (Fischer y Melgarejo 2013). Sin 
embargo, Fischer et al (2014), refieren que la producción de aguaymanto bajo invernadero, 
en Chía (Cundinamarca), ha mostrado un aumento en la producción de frutos debido a un 
mayor desarrollo longitudinal de ramas y por consiguiente un alto índice de área foliar (IAF 
de 8), comparado con un IAF de solo 2 a 4 en campo abierto. Mora et al. (2006), mencionan 
que 1.500 a 2.000 horas de luz solar directa al año son óptimas para el tamaño, la calidad y 
la maduración del fruto de aguaymanto. Heinze y Midasch (1991), clasifican la uchuva como 
una planta de día corto debido a que longitudes de días cortos (8 horas luz, comparado con 
16 horas) fomentan el inicio de la floración.  
 
Debido a su crecimiento indeterminado, necesita un suministro de agua constante para el 
desarrollo vegetativo y reproductivo de la planta, especialmente para el llenado del fruto. 
Por tal razón, es necesario que haya de 1.000 a 1.800 mm de precipitación bien distribuida 
durante el año, mientras los rangos óptimos de humedad relativa (HR) están entre 70% y 
80% (Fischer y Miranda 2012). Aldana y García (2012), encontraron que uchuvas anegadas 
durante 6 y 8 días fueron muy afectadas, con los valores más bajos en altura de planta, área 
foliar, número de hojas, número de nudos, diámetro del tallo y pesos secos de los órganos 
de la planta, con síntomas muy marcados de marchitamiento, comparado con las de 0, 2 y 4 
días en el agua.  
 
El problema del rajado del fruto se presenta en épocas de alta precipitación y lluvias 
abundantes después de una época seca (Fischer y Melgarejo 2013). El agrietamiento se 
acentúa más en frutos sobremaduros en la planta y en aquellos de alto volumen y peso, que 
muchas veces coinciden con los primeros frutos del primer ciclo de cosecha (Gordillo et al. 
2004), por lo que, en estos casos, se recomienda eliminar las primeras flores de la planta. Un 
nivel de humedad constante en el suelo (un poco por debajo de la capacidad de campo) y un 
nivel óptimo de calcio, boro y magnesio en la fertilización son importantes para contrarrestar 
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esta adversidad; además, evitar sobreconcentraciones de nitrógeno y eliminar las primeras 
flores cuando inicia la fase reproductiva, en variedades susceptibles (Fischer 2005).  
 
Por sus perforaciones del cáliz y las hojas, la granizada la afecta notoriamente y la planta 
debe ser recuperada a través de poda y aplicaciones con nutrientes foliares, mientras frutos 
con impactos de los granizos no son comerciables. Los vientos fuertes disminuyen su 
crecimiento y deshidratan el suelo y las plantas, por lo cual barreras naturales como otros 
frutales sembrados más densas, como por ejemplo el peral, el frijol, acacias, cipreses o 
sauces, entre otros, son recomendadas (Fischer y Miranda 2012).  
 
Angulo (2011) recomienda suelos sueltos con una estructura granular y una textura franco-
arenoso o -arcilloso, enriquecidos con aplicaciones de materia orgánica (MO) para un pH 
entre 5,5 y 6,5. Además, niveles freáticos mayores de 1 m son óptimos para el cultivo. 
 
2.5 VARIABILIDAD Y CITOGENÉTICA DEL AGUAYMANTO 
 
Los resultados de diversos estudios sobre el nivel citogenético del aguaymanto difieren 
significativamente y ponen en evidencia la amplia diversidad adquirida en los procesos de 
adaptación en diferentes regiones geográficas. Así, Lagos et al. (2005) analizaron el 
comportamiento meiótico de seis genotipos diferentes de P. peruviana, cuatro formas 
silvestres del departamento de Nariño y del Valle de Cauca, dos importados de Kenia y 
cultivadas en Silvania (Cundinamarca), y además un genotipo de P. philadelphica (2n=24), 
proveniente de Norteamérica. Concluyeron que había un comportamiento meiótico normal, 
reflejado por una alta viabilidad polínica, a pesar de la ocurrencia de mixoploidía, lo que 
corresponde a variaciones en el número cromosómico entre células en un mismo tejido, 
siendo muy frecuentes dotaciones de 24, 36 y 48 cromosomas y poco frecuentes 32, 38 y 40, 
y que la especie está en proceso de evolución y por ello se presentan alteraciones numéricas. 
 
Rodríguez et al. (2006), al caracterizar el cariotipo de cinco ecotipos, encontraron 
variabilidad genética entre los ecotipos evaluados. Los ecotipos silvestres presentaron una 
dotación cromosómica 2n=24, el ecotipo Colombia 2n=32 y el ecotipo Kenia 2n=48. Los 
ecotipos exhibieron también variación en las características morfológicas y anatómicas, que, 
de acuerdo a la literatura, son un reflejo del nivel de ploidía, como altura, área foliar, número 
de estomas/mm2, número de cloroplastos en las células de los estomas, diámetro de frutos, 




Aun cuando, P. peruviana sea fácil de reconocer debido a su densa pubescencia, siempre 
aparecen formas que tienen los tallos y las hojas prácticamente glabras (Benítez de Rojas y 
Magallanes 1999). Hay variedades comerciales conocidas en Estados Unidos y Nueva 
Zelanda (Puente et al. 2011). También, en Bulgaria se han desarrollado cultivares (Popova 
et al. 2010). P. peruviana se puede dividir en ecotipos en relación con el tamaño, color y 
forma del fruto, forma de la flor y tamaño de la planta. Tres ecotipos son los más 
frecuentemente cultivados y tienen su origen en Colombia, Kenia y Sudáfrica. El fruto de la 
forma colombiana, es más pequeño, con peso promedio de sólo 5 g, tiene un contenido de 
azúcar más alto que las otras formas y una coloración más intensa. Bajo condiciones de 
invernadero se han registrado los siguientes valores de peso promedio del fruto: Colombia 
4,2 g., Sudáfrica 6,6 g. y Kenia 8,9 g. (Fischer y Ludders 1992).  
 
En las Universidades de Cusco y Cajamarca en Perú, se han realizado ensayos de cultivo y 
se han seleccionado ecotipos para el cultivo (Tapia y Fries 2007). Sánchez (2006), señala la 
presencia de seis ecotipos para la zona norte del Perú: Urquiaco (Cajamarca), Agocucho 
(Cajamarca), Huancayo 1 y Huancayo 2 (Junín), Cajabamba (Cajamarca) y Era (Cajamarca). 
Moncada (2004) menciona los ecotipos INIA 8 e INIA 40, aunque en ninguno de los casos 
citados se indican las diferencias morfológicas entre los mismos. Recientemente, 
productores de Cajamarca hicieron llegar para determinación botánica, al Museo de Historia 
Natural–UNMSM, cuatro ecotipos diferentes a los mencionados (Cumbico, Encañada, Villa 
Andina y San Marcos). Adicionalmente, los primeros experimentos de hibridación entre 
formas de P. peruviana fueron realizados con éxito (Leiva et al. 2001). Tal como ocurre con 
otros géneros de valor comercial en Solanaceae, es altamente probable que el cultivo 
comercial de formas híbridas de P. peruviana juegue un rol importante en el futuro. 
 
2.6 MEJORAMIENTO GENÉTICO EN EL MARCO DE UNA AGRICULTURA 
SUSTENTABLE 
 
2.6.1 Agricultura sustentable 
 
La definición y comprensión del concepto de agricultura sustentable depende de muchos 
factores tales como la experiencia que se tenga en actividades de la agricultura, el 
conocimiento sobre las tecnologías y formas de organización social que la distinguen, la 
escala de estudio y la localidad, el conocimiento sobre temas de nutrición y abasto, entre 
otros. En general, las expresiones que intentan aclarar el concepto de agricultura sustentable 
tienen relación con las tres dimensiones que abarca el concepto de sustentabilidad, es decir, 
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con las dimensiones social, económica y ambiental (Brundtland 1987 citado por Salgado 
2015). 
 
Sullivan (2003), indica que la agricultura sustentable consiste en el manejo de ecosistemas 
donde tienen lugar y se coordinan interacciones complejas entre suelo, agua, plantas, 
animales, clima y seres humanos; con la meta de integrar todos estos factores en un sistema 
de producción que es apropiado para el ambiente, la sociedad y las condiciones económicas 
donde se localiza.  
 
En la definición de Sullivan (2003), se ubica a los seres humanos como parte de los sistemas 
de agricultura, donde llevan a cabo interacciones entre ellos mismos, con las comunidades 
biológicas y los recursos naturales, en una misma asociación. Cabe señalar que el manejo de 
los sistemas de agricultura depende de los factores que toma en cuenta el agricultor para las 
decisiones de producción y que dichos factores no siempre responden a sus propias 
consideraciones, sino que pueden responder a las condiciones que le impone el sistema 
económico de mercado, en el que se aplica la lógica de oferta y demanda (Salgado 2015). 
 
El concepto de agricultura sustentable es igualmente polémico y ambiguo y ha dado lugar 
también a diversas interpretaciones, las cuales han generado a su vez a propuestas y acciones 
diversas por parte de los diferentes actores sociales (Chiappe 2001).  
 
A grandes rasgos, entre la variedad de definiciones que se han presentado de agricultura 
sustentable es posible distinguir dos enfoques principales. El enfoque predominante se 
refiere principalmente a los aspectos ecológicos y tecnológicos de la sustentabilidad y hace 
énfasis en la conservación de los recursos, la calidad ambiental, y en algunos casos, la 
rentabilidad del establecimiento agropecuario. La segunda perspectiva, más amplia, 
incorpora en su discurso elementos sociales, económicos, y políticos que afectan la 
sustentabilidad de los sistemas agrícolas nacionales e internacionales (Allen et al.1991).  
 
La definición de FAO, que prioriza la dimensión ecológica en su definición de agricultura 
sustentable, es representativa del primer enfoque: “Agricultura sustentable es el manejo y 
conservación de los recursos naturales y la orientación de cambios tecnológicos e 
institucionales de manera de asegurar la satisfacción de las necesidades humanas en forma 
continuada para las generaciones presentes y futuras. Tal desarrollo sustentable conserva el 
suelo, el agua, y recursos genéticos animales y vegetales; no degrada al medio ambiente; es 
técnicamente apropiado, económicamente viable y socialmente aceptable” (FAO 1992 
citado en Von der Weid 1994). Por lo tanto, desde esta concepción, la conservación de los 
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recursos naturales y la utilización de técnicas que no dañen el ambiente son elementos 
esenciales para el logro de una agricultura sustentable. Aunque se alude a las dimensiones 
social y económica, el uso de los términos es poco preciso. Coincidiendo con Allen y Sachs 
(1993), resulta importante definir el sujeto social de la sustentabilidad y responder la 
pregunta “¿desarrollo económicamente viable y socialmente aceptable para quién?”. Al no 
precisar los sujetos o los grupos sociales a quienes debe estar orientada la acción, es probable 
que se sigan manteniendo las estructuras socio-económicas de desigualdad económica y 
social características de muchas sociedades, especialmente en América Latina.  
 
Entre las definiciones de agricultura sustentable que incluyen elementos sociales, 
económicos, y políticos se encuentra por ejemplo la elaborada por el IICA: “La 
sustentabilidad de la agricultura y de los recursos naturales se refiere al uso de recursos 
biofísicos, económicos y sociales según su capacidad, en un espacio geográfico, para, 
mediante tecnologías biofísicas, económicas, sociales e institucionales, obtener bienes y 
servicios directos o indirectos de la agricultura y de los recursos naturales para satisfacer las 
necesidades de las generaciones presentes y futuras. El valor presente de bienes y servicios 
debe representar más que un valor de las externalidades y los insumos incorporados, 
mejorando o por lo menos manteniendo de forma indefinida, la productividad futura del 
ambiente físico y social. Además de eso, el valor presente debe estar equitativamente 
distribuido entre los participantes del proceso” (Ehlers, 1994). Según esta definición, 
mantenimiento o aumento de la productividad física y social, y distribución equitativa de los 
recursos, representan entonces componentes relevantes de la sustentabilidad agrícola. 
 
2.6.2 Mejoramiento genético de plantas: su importancia para la producción agrícola 
  
Schwember y Contreras (2011), refieren que, aunque con frecuencia lo olvidemos, la 
agricultura es una actividad fundamental para la humanidad. La producción agrícola 
moderna es responsable del abastecimiento de alimentos, fibras, flores de corte, plantas, 
biocombustibles, ingredientes activos para la industria farmacéutica y materias primas para 
una diversidad de industrias. Además, haciendo uso de sus principios se establecen y 
mantienen áreas verdes y campos deportivos, los que cumplen fines recreacionales, estéticos, 
deportivos y ambientales contribuyendo a nuestro bienestar y calidad de vida. Estos mismos 
autores, también estiman que la agricultura se originó hace cerca de 10 mil años en la región 
del “Creciente Fértil”, actual Oriente Medio. Para cumplir con sus objetivos actuales, ha ido 
evolucionando mediante el desarrollo de prácticas que le han permitido ajustarse a las 
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condiciones de distintas zonas geográficas y necesidades de cada época. La domesticación, 
introducción y selección de cultivos, el desarrollo de técnicas de abonado, riego y protección 
de plantas, así como también la creación de herramientas y maquinarias, fueron algunos de 
los avances que permitieron abastecer sin mayores inconvenientes las necesidades de la 
población existente hasta fines del siglo XVIII. 
 
En 1798 el economista inglés Thomas Malthus, basándose en el hecho de que la tasa de 
aumento de la producción de alimentos era menor a la del crecimiento de la población, 
postuló que se acercaba el momento en que el alimento no sería suficiente y se produciría 
una catástrofe mundial. Pese a que las tasas de crecimiento de la población mundial siguieron 
aumentando hasta mediados del siglo XX, y que se prevé que eso no cambiará sino hasta la 
segunda mitad del siglo XXI, la predicción de Malthus no se cumplió. La principal razón 
para esto es la capacidad de respuesta que ha tenido y sigue teniendo la agricultura. Su mayor 
desafío, sin embargo, siguió siendo aumentar la producción. Las alternativas para 
enfrentarlo, consistieron, básicamente, en incrementar los rendimientos y/o el área cultivada. 
El aumento de la superficie cultivada tiene un límite y, además, se ve restringido por el 
crecimiento de la población y de las ciudades. La solución fue mejorar el rendimiento de los 
cultivos (Schwember y Contreras 2011). 
 
En respuesta a este desafío, se originó la ciencia del mejoramiento vegetal, actividad 
multidisciplinaria, que incluye disciplinas como la genética, estadística, agronomía, 
fisiología vegetal, entomología, patología y botánica, entre otras. Su principal objetivo es 
emplear adecuadamente los recursos genéticos vegetales para el desarrollo de variedades 
con ciertas características, que vayan en beneficio de la producción agrícola y el bienestar 
de las personas (Schwember y Contreras 2011). 
 
Los cruzamientos dirigidos, seguidos de selección, que se comenzaron a efectuar hace más 
de 200 años constituyen la metodología básica para la producción de nuevas variedades. Este 
mejoramiento tradicional requiere de germoplasma diverso, tanto cultivado como silvestre, 
y de métodos eficientes para una exhaustiva selección de los parentales y su descendencia, 
obteniendo así cultivares que se adaptan mejor a las necesidades de agricultores y 
consumidores (Schwember y Contreras 2011). 
 
Se estima que el mejoramiento vegetal es responsable de cerca del 50 por ciento de los 
aumentos de rendimiento en los cultivos de mayor importancia durante el último siglo, y de 
las casi 200,000 especies de plantas que existen en el mundo el hombre emplea unas 3000 
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como alimentos, fibras, especias y otros, y 200 como cultivos, y de ellas sólo 15 a 20 
constituyen cultivos alimentarios de gran importancia (Schwember y Contreras 2011). 
 
De hecho, el uso de variedades vegetales mejoradas fue uno de los pilares fundamentales de 
la Revolución Verde, y que permitieron aumentar la producción agrícola a niveles por sobre 
la demanda de alimentos impuesta por el crecimiento de la población. Si bien es cierto que 
la incorporación de estas prácticas agrícolas ha producido un aumento sustantivo en los 
rendimientos de los cultivos producto de la revolución verde, también es innegable que ha 
tenido un fuerte impacto en los recursos naturales, la calidad del medio ambiente y la salud 
de la población rural y de los animales (Schwember y Contreras 2011). 
 
Como consecuencia de la incorporación de tecnologías asociadas a la revolución verde se 
han generado diversos problemas ambientales y ecológicos tales como la erosión y 
compactación del suelo, la contaminación de las aguas subterráneas, la disminución de 
diversidad genética, la deforestación y desertificación, la acumulación de residuos de 
pesticidas en los productos alimenticios, la disminución de la fauna silvestre, y problemas 
sociales y económicos tales como una creciente inseguridad acerca de la productividad y 
rentabilidad futura de los establecimientos agrícolas y la marginación de los productores de 
menos recursos (Rosset y Altieri 1997).  
 
Entonces se hace necesario replantear las estrategias en el afán de generar nuevas variedades 
para conseguir mayor sustentabilidad en la agricultura. 
 
Los componentes básicos de todos los programas de mejora genética son los mismos, pero 
no existe una estrategia genérica que se aplique a todas las especies. La variación entre 
especies, los vectores de polen, el tamaño de la semilla y su biología, edad de reproducción, 
aptitud para la propagación vegetativa, susceptibilidad a plagas y enfermedades, edad de 
rotación, hacen que estos componentes combinados produzcan muchas opciones que el 
mejorador deberá considerar. Estas distintas alternativas conducen a diferentes programas 
alrededor del mundo, a diversas estrategias de mejora y también a distintas técnicas de 
masificación operacional de la mejora genética (Ipinza et al. 2014).  
 
2.7 GENERALIDADES SOBRE MUTACIONES 
 
2.7.1 Concepto de mutación 
 
Las mutaciones son cambios en el ADN (ácido desoxirribonucleico) o en los cromosomas. 
En su mayoría, estos cambios solo afectan a un único nucleótido o a una región muy pequeña 
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del ADN de los miles de millones de nucleótidos que conforman el genoma, pero son los 
responsables de la variabilidad genética que observamos. La mutación de genes ocurre de 
forma natural como un error en la reproducción del ADN. Algunos de estos tipos de error 
pueden subsanarse, pero otros pueden pasar a la próxima división de la célula y establecerse 
en la progenie de la planta como mutaciones espontáneas. Aunque no es frecuente observar 
mutaciones en un gen en particular, una planta superior puede tener hasta 100 000 genes en 
una célula. Ello significa que cada planta puede transmitir a la próxima generación una o 
más mutaciones espontáneas. Las mutaciones pueden ser beneficiosas, neutras o dañinas 
para el organismo, pero las mutaciones no «intentan» proporcionar lo que el organismo 
«necesita». En este sentido, las mutaciones son aleatorias, el hecho de que una mutación 
concreta suceda o no, no está relacionado con lo útil que sería (García et al. 2017). 
 
Sin mutaciones, todos seríamos iguales, y lo que es más importante, no habría posibilidades 
para la evolución y la adaptación. Por tanto, en lugar de una excepción, podemos decir que 
todos los individuos de una especie somos mutantes para unos u otros genes. La mutación 
es la fuente primaria de variabilidad genética en las poblaciones, mientras que la 
recombinación al crear nuevas combinaciones a partir de las generadas por la mutación, es 
la fuente secundaria de variabilidad genética. En el caso de las plantas, esta variabilidad 
genética ha sido aprovechada por el hombre desde el principio de la agricultura, pues la 
domesticación de las especies siempre ha ido acompañada de la selección de aquellas 
variantes genéticas (o mutaciones) más favorables para el cultivo, la recolección, o la calidad 
de los frutos, semillas, tubérculos, etc. (García et al. 2017). 
 
A lo largo del tiempo esta selección continuada en diferentes lugares del mundo ha originado 
distintas variedades adaptadas a las condiciones edafoclimáticas y de manejo del lugar. Así 
han surgido las variedades tradicionales o locales, variedades que hoy guardamos como si 
de oro se tratara en los bancos de germoplasma públicos y privados de todo el mundo (García 
et al. 2017). 
 
2.7.2 Tipos de mutaciones 
 
El grado de mutación depende del tejido y del tiempo y la dosis de exposición. Por lo general, 
las mutaciones en el ADN son las que más interesan a los productores. Sin embargo, las 
mutaciones que alteran la estructura cromosómica para aumentar el número de 
recombinaciones (la producción de descendencia con combinaciones de rasgos que difieren 
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de los que se encuentran en cualquiera de los padres) y rompen ligamientos no deseados 
también son extremadamente valiosas (IAEA 2018). 
 
Las mutaciones se pueden diferenciar por el lugar donde ocurre la mutación, por la cantidad 
de material hereditario afectado (por la longitud de las secuencias de nucleótidos a las que 
afectan) y por la forma como aparecen. 
 
a. Por el lugar donde ocurre la mutación 
 
 Mutación somática: afecta a las células somáticas del individuo. Como 
consecuencia aparecen individuos mosaicos que poseen dos líneas celulares 
diferentes con distinto genotipo. Una vez que una célula sufre una mutación, todas 
las células que derivan de ella por divisiones mitóticas heredarán la mutación 
(herencia celular). Un individuo mosaico originado por una mutación somática posee 
un grupo de células con un genotipo diferente al resto, cuanto antes se haya dado la 
mutación en el desarrollo del individuo mayor será la proporción de células con 
distinto genotipo. En el supuesto de que la mutación se hubiera dado después de la 
primera división del cigoto (en estado de dos células), la mitad de las células del 
individuo adulto tendrían un genotipo y la otra mitad otro distinto. Las mutaciones 
que afectan solamente a las células de la línea somática no se transmiten a la siguiente 
generación (Klug y Cummings 2000)  
 
 Mutaciones en la línea germinal: afectan a las células productoras de gametos 
apareciendo gametos con mutaciones. Estas mutaciones se transmiten a la siguiente 
generación y tienen una mayor importancia desde el punto de vista evolutivo (Klug 
y Cummings 2000). 
 
b. Por la cantidad de material afectado 
 
 Mutaciones génicas: Son mutaciones a nivel molecular y afectan la constitución 
química de los genes, es decir a las bases o “letras” del DNA. Estos cambios pueden 
ser por: adición, incorporación de uno o más 
nucleótidos; duplicación, incorporación de un nucleótido repetido en un 
triplete; eliminación, pérdida de uno o más nucleótidos y sustitución, cambio de uno 
o más nucleótidos por otros que no corresponden (Ferriz y Orengo 2012). 
 Mutaciones cromosómicas: Estas mutaciones a menudo tienen graves 
consecuencias para los organismos afectados. A diferencia de 
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las mutaciones genéticas, las mutaciones que alteran tramos más largos de ADN 
(desde múltiples genes hasta cromosomas completos) se denominan mutaciones 
cromosómicas. Ocurren cuando hay cambios en la estructura de los cromosomas, 
que pueden suceder por: delección, pérdida de una porción del cromosoma; 
duplicación, una porción del cromosoma se duplica; inversión, se invierte una 
porción del cromosoma y traslocación, intercambio de material genético entre 
cromosomas no homólogos (Klug y Cummings 2000). 
 
 Mutaciones genómicas: Afecta al conjunto del genoma, aumentando el número de 
juegos cromosómicos: poliploidía o reduciéndolo a una sola serie: haploidía o 
monoploidía, (Klug y Cummings 2000). 
  
c. Por la forma de como ocurren las mutaciones 
 
 Mutaciones espontáneas o naturales: Son aquellas que suceden en forma natural 
sin la intervención del hombre. La mayoría de las mutaciones que pensamos que son 
importantes para la evolución suceden de forma natural. Por ejemplo, cuando una 
célula se divide hace una copia de su ADN y, algunas veces, esa copia no es perfecta. 
Esa pequeña diferencia con la secuencia de ADN original es una mutación (Klug y 
Cummings 2000). 
 
 Mutaciones inducidas: Las mutaciones también pueden estar causadas por 
exposición a determinadas sustancias químicas, biológicas o a la radiación. Estos 
agentes causan la degradación del ADN. Esto no es necesariamente antinatural, ya 
que el ADN se degrada hasta en los ambientes más aislados e inmaculados. No 
obstante, cuando la célula repara el ADN, puede que no haga una reparación perfecta, 
con lo cual la célula terminaría con un ADN ligeramente diferente del original y, por 
tanto, con una mutación (Sadava y Purves 2009).   
 
2.8 INDUCCIONES DE MUTACIONES Y MEJORAMIENTO VEGETAL 
 
Esta técnica se utiliza desde mediados del siglo XX. A partir del decenio de 1970, el 
Organismo Internacional de Energía Atómica (OIEA) y la FAO patrocinaron investigaciones 
sobre la inducción de mutaciones para impulsar el mejoramiento genético de cultivos 
alimentarios e industriales con el fin de obtener nuevas variedades mejoradas. En la década 
de los 80s, varios laboratorios en el mundo propusieron realizar este tipo de mejoramiento 
de plantas (Novak y Brunner 1992). Este sistema busca mejorar una o pocas características 
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de una variedad o línea, inducir un marcador morfológico (color, aristas, formas, etc.) para 
establecer la identidad de una línea promisoria para su registro como variedad, inducir 
esterilidad masculina o restaurar la fertilidad en líneas para la producción de híbridos; y, 
obtener genotipos mutantes de características con herencia simple útiles para el 
mejoramiento (Contreras et al. 2006). 
 
Cuando un mejorador de plantas está desarrollando una nueva variedad, echa mano de la 
enorme variación genética que brinda la naturaleza a lo largo de la evolución de la especie. 
Las variedades locales vegetales representan la variabilidad genética natural de la especie, 
una variabilidad fundamental para la mejora genética de los cultivos (resistencias genéticas 
a plagas y enfermedades, tolerancias a estreses abióticos, nuevas formas, tamaños y colores 
en flores y frutos, etc.). Las mutaciones naturales han sido, por tanto, la base de la agricultura 
durante miles de años (Jamilena et al. 2017).  
 
Cuando los fitogenetistas no encuentran en el banco de genes la variación que buscan entre 
las variedades locales y comerciales de la especie cultivada o especies afines de que disponen 
(un gen, o genes, resistente a una enfermedad en particular o tolerante a los cambios del 
medio ambiente, etc.), tienen dos soluciones. La primera de ellas, es aumentar las tasas de 
mutaciones naturales en el ADN mediante el uso de mutágenos químicos, biológicos o 
físicos; generando miles de nuevas mutaciones al azar, que posteriormente se identifican y 
seleccionan. La segunda solución es utilizar la ingeniería genética para utilizar la 
variabilidad o genes que brindan el resto de las especies (virus, bacterias, animales y 
vegetales), transfiriéndola a la especie cultivada (García et al. 2017).  
 
La estrategia principal en el mejoramiento basado en mutaciones ha sido mejorar las 
variedades de plantas bien adaptadas cambiando uno o dos caracteres principales, que 
limitan su productividad o el valor de su calidad. El impacto global de las variedades 
derivadas de la mutación en la producción de alimentos y la mejora de la calidad es difícil 
de monitorear, incluso en un período de cinco años, dado que normalmente la liberación de 
una nueva variedad toma de 10 a 15 años. Mirando hacia atrás en los últimos 70 años, se han 
liberado cerca de 3,000 variedades en todo el mundo que han sido derivadas como mutantes 
directos o de sus progenies en programas de cruzamientos (IAEA 2018).  
 
 Por lo general, la naturaleza exacta de las mutaciones inducidas no ha sido motivo de 
preocupación, independientemente de si las líneas mutantes se utilizaban directamente o 
como fuente de nuevas variaciones en programas de cruzamiento (ChileBIO 2018).  
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2.9 AGENTES MUTAGÉNICOS UTILIZADOS EN PLANTAS 
 
Son factores físicos, químicos y biológicos que provocan mutaciones y aumentan la tasa 
espontánea de mutación. Actúan dañando la composición o estructura del ADN. 
 
2.9.1 Agentes mutagénicos físicos 
 
a. Conceptos generales 
 
La inducción artificial de mutaciones por medio de la radiación ionizante data desde 1895, 
pero no fue hasta unos 30 años después que se demostró que estas transformaciones podían 
emplearse en la fitotecnia. En los intentos iniciales para inducir mutaciones en las plantas se 
utilizó fundamentalmente la técnica de rayos X. Más tarde, en los comienzos de la "era 
atómica", se emplearon las radiaciones gamma y de neutrones, ya que estos tipos de 
radiación ionizante podían obtenerse fácilmente en los centros de investigación nuclear 
recién creados. En esta fase inicial de inducción de mutaciones se realizaron ingentes 
esfuerzos para determinar las condiciones óptimas en que podría lograrse la 
reproductibilidad (IAEA2018).  
 
Los mutágenos físicos, principalmente la radiación ionizante, pueden aumentar la tasa de 
mutación natural de 1000 a 1 millón de veces, y se han utilizado de forma generalizada para 
inducir cambios genéticos hereditarios. Más del 70 % de las variedades de cultivos mutantes 
inducidas y en circulación se han creado utilizando mutágenos físicos. Desde la década de 
1960, los rayos gamma se han convertido en el agente mutagénico más frecuentemente 
utilizado en la mejora por inducción de mutaciones (IAEA 2018).  
 
Pueden clasificarse de la siguiente manera: 
 
 Radiaciones ionizantes. Son radiaciones que tienen longitud de onda muy corta y son 
por tanto muy energéticas. Estas radiaciones son rayos X, rayos gamma y la emisión de 
partículas alfa y beta que se producen en las explosiones nucleares. Las radiaciones 
provocan la pérdida de electrones en algunos átomos del ADN que quedan en forma de 
iones muy reactivos. Pueden provocar la rotura de los cromosomas favoreciendo la 
aparición de mutaciones cromosómicas y también producir modificaciones en las bases 




 Radiaciones no ionizantes. Son, fundamentalmente, las radiaciones ultravioletas. No 
provocan ionización, pero los electrones pasan a niveles orbitales superiores lo que 
provoca la aparición de mutaciones puntuales.  
 
El término "Radiación", tiene un sentido muy amplio sin embargo suele emplearse por lo 
general para designar a la radiación "Ionizante", es decir la que altera el estado físico de los 
átomos en los que incide, haciendo que queden cargados eléctricamente o ionizados, según 
(Tomás et al. 2005). Almeida (2009), dice que las radiaciones inductoras de mutaciones son 
de dos clases: ionizantes y no ionizantes Las radiaciones ionizantes de primordial interés 
para el fitomejorador son las radiaciones beta y gamma de sustancias radiactivas, rayos X y 
neutrones.  La única radiación genéticamente efectiva que se conoce a la fecha, es la luz 
ultravioleta. Miranda (2010), indica que las radiaciones ionizantes son corrientes o flujos de 
partículas que surgen a enormes velocidades, u ondas que se emiten de átomos inestables. 
Los rayos gamma constituyen una forma de radiación electromagnética similar a los rayos 
X. Kumar et al. (2008), manifiestan que las radiaciones ionizantes tienen efecto sobre la 
estructura y propiedades de los ácidos nucleicos y nucleoproteínas. Afectan también 
fenómenos tales como inhibición de la mitosis, producción de mutaciones y aberraciones 
cromosómicas e interfiere en Los sistemas enzimáticos y con el metabolismo de cédalas y 
tejidos. Zamorano et al. (2017), dicen que sí se utilizan diversas radiaciones ionizantes el 
efecto obtenido depende del número de roentgen (ionización por unidad de volumen) 
recibidos y poco de la naturaleza de la radiación. 
 
Durante los últimos dos decenios, la irradiación mediante haces de iones se ha revelado como 
un mutágeno excepcional y eficaz. Otros tipos de radiación mutagénica, como los rayos X, 
las partículas α y β, los neutrones rápidos o la luz ultravioleta, también han demostrado su 
utilidad en la inducción de mutaciones en plantas, tanto para tipos concretos de material 
como con fines específicos. Un ejemplo es el uso de neutrones rápidos para inducir grandes 
deleciones de material genético (IAEA 2018). 
 
b. Experiencias de uso de agentes mutagénicos físicos en plantas 
 
Semillas de centeno de la variedad “Sorom” se sometieron a dosis de 100Gy, 150Gy, 200Gy 
y 300Gy de radiación Gamma y fueron evaluadas durante tres generaciones (M1, M2 y M3). 
En la generación M1 se observó una reducción significativa en germinación, supervivencia, 
longitud de parte aérea y longitud de raíz en las dosis altas (200Gy y 300Gy) a comparación 
de las dosis bajas (100Gy y 150Gy) y el testigo. Para la generación M2, se obtuvieron 
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mutaciones clorofílicas y “mutaciones candidatas” morfológicas y fisiológicas en ambas 
dosis evaluadas (100Gy y 150Gy). En la generación M3, se transfirieron casi todas las 
mutaciones morfológicas y la única mutación fisiológica (precocidad) observadas en la 
generación anterior. Las dosis 100Gy y 150Gy produjeron diferentes frecuencias de 
mutaciones para cada carácter observado (Soraluz 2015). 
 
Pabón (2011), empleó seis dosis de irradiaciones gamma (10, 20, 30, 40 50 y 60 Gy) en 
semillas de Passiflora edulis S. con el objeto principal de establecer la curva de 
radiosensitividad en esta especie frutal a partir de segmentos nodales como explantes. La 
evaluación de la eficiencia de la mutación determinó en la dosis de 50 Gy, la eficiencia de 
la mutación (dosis letal media). En las dosis de 10, 20 y 30 Gy observó una buena capacidad 
de multiplicación de brotes, la cual fue homogénea y presentó los mayores índices de 
sobrevivencia. De las variables fenotípicas que evaluó, el coeficiente de multiplicación (CM) 
y el vigor de las plantas, arrojaron diferencias significativas frente al control para todos los 
tratamientos en las evaluaciones realizadas, aunque encontró una similitud en la respuesta 
CM en los tratamientos mutagénicos después de seis semanas de evaluación. Por otro lado, 
observó un hábito de crecimiento de forma roseta, la cual fue notoria en las dosis de 50 y 60 
Gy. En general, estos caracteres fenotípicos evaluados en condiciones in vitro no le 
permitieron la selección de un material vegetal con óptimas propiedades agroeconómicas. 
En los análisis citogenéticos de las plántulas irradiadas y no irradiadas le permitió detectar 
variabilidad genética, observando aneuploidías de 26, 27, 28, 29 y 30 cromosomas y algunas 
fragilidades en todos los tratamientos mutagénicos. 
 
Semillas de arroz fueron irradiadas con dosis de 15, 30, 45 y 60 Krads. 
Se seleccionaron 120 fenotipos deseables de los cuales a la variedad Isabel corresponden en 
la dosis de 15, 30 y 45 Krads 11, 35 y 13 selecciones respectivamente, mientras que a la 
variedad Donato en la dosis de 15, 30, 45 y 60 Krads. 12, 15, 13 y 21 selecciones en su 
respectivo orden. El análisis de los resultados indica que existe un mutante que produjo 79 
gramos por planta con un porcentaje de esterilidad de panícula de 10,83 al cual se lo 
considera promisorio (Silvera 2017). 
 
2.9.2 Agentes mutagénicos químicos 
 
a. Conceptos generales 
 
Los mutágenos químicos, pueden reconocerse como alquilantes, que transfieren grupos 
metilo o etilo a las bases nitrogenadas que entonces no podrán aparearse normalmente con 
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sus bases complementarias, generando mutaciones; o como intercalantes que son agentes 
que se intercalan entre las bases nitrogenadas alterando la estructura del ADN (Oliva, 2004). 
 
En el caso particular de inducción a mutaciones con agentes químicos es importante observar 
el efecto de letalidad sobre el cultivo. De esta forma, se asegura que altas concentraciones 
de mutágeno en el medio de cultivo traen como consecuencia bajos porcentajes de 
supervivencia, mientras que con menores porcentajes de mutágeno aumenta la 
supervivencia, pero disminuye la probabilidad de encontrar mutantes de valor (García et al. 
2010).  
 
Según García et al. (2010), los mutágenos químicos pueden causar: 
 
 Modificaciones de las bases nitrogenadas. Por ejemplo, el ácido nitroso provoca la 
desaminación de las bases y el gas mostaza añade grupos metilo o etilo en las bases. Todo 
ello provoca produce mutaciones puntuales.  
 
 Sustituciones de bases. Algunas sustancias se parecen a las bases y provocan un 
emparejamiento erróneo durante la replicación al cambiar una base por otra. (Por ejemplo, 
el 5-bromouracilo puede incorporarse en vez de timina y la 2 aminopurina puede sustituir 
a la adenina).  
 
 Intercalación de moléculas. Ciertas moléculas se intercalan en la cadena 
polinucleotídica del ADN y provocan mutaciones por inserción o deleción. Son por 
ejemplo la acridina y la proflavina que son dos colorantes. Otra sustancia, el benzopireno, 
que se encuentra en el humo del tabaco y en los alquitranes, provoca mutaciones al 
intercalarse entre las dos cadenas del ADN.  
 
En una clasificación diferente Pabón (2011), menciona que también se pueden presentar 
otros tres grupos de agentes mutagénicos: 1) análogos de base, que se incorporan al ADN 
durante la replicación y pueden generar una copia errónea de bases nitrogenadas; 2) agentes 
que reaccionan sobre el ADN cuando no se está replicando, alterando químicamente las 
bases y posteriormente ocasionando un apareamiento incorrecto; 3) ácido nitroso e 
hidroxilamina, que modifican las bases nitrogenadas adenina y citosina produciendo 
transiciones. 
 
Según Heros (1999) la azida de sodio (NaN3), o azida sódica, es un efectivo agente 
mutagénico del que es posible obtener una alta frecuencia de mutaciones con menor 
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frecuencia de aberraciones cromosómicas. Estas características hacen de la azida de sodio 
no sólo un agente mutagénico efectivo sino también y, sobre todo, eficiente. 
 
Van Harten (1998), hace la misma referencia sobre la eficiencia de la azida de sodio cuando 
menciona que este agente ocasiona, aparentemente, sólo mutaciones de punto con mínimas 
deleciones en un locus. 
 
La azida sódica en soluciones ácidas es muy efectiva en la inducción a mutaciones 
clorofílicas y morfológicas (en pruebas con cebada) mientras que en soluciones alcalinas no 
es efectiva (Salas 2015). 
 
La mutagenicidad de azida de sodio está mediada a través de la producción de un metabolito 
orgánico de azida la fracción β-azidoalanina [N3-CH2-CH (NH2) - OOH]. El efecto 
mutagénico de NaN3 depende del pH ácido de la solución de tratamiento. En la mayoría de 
los casos, los mutágenos químicos etil-metanosulfonato (EMS), N-metil-N-nitrosourea 
(MNU), o azida de sodio (NaN3), han sido utilizados para realizar tratamientos en las plantas 
(Jankowicz, et al. 2017).   
 
Los mutagénicos químicos causan principalmente mutaciones puntuales que son 
irreversibles y se producen en densidades relativamente altas. Estos mutagénicos causan 
varios tipos de mutaciones: transiciones de punto, transversiones, deleciones y una relación 
relativamente baja en la frecuencia de las roturas cromosómicas que causan diversos 
reordenamientos cromosómicos (Jankowicz et al. 2017).  
 
b. Experiencias de uso de algunos mutágenos químicos. 
 
Sander y Muehlbauer (1977), compararon el efecto de la azida de sodio empleando una 
concentración de 0.001 M (en un medio de pH 3) del agente químico comparado con 
radiaciones de 5, 10 y 20 kR de rayos gamma. En los resultados se observaron aberraciones 
en las hojas de las plantas sometidas a radiación y no así en las tratadas con azida de sodio. 
Se determinó que la azida de sodio no causaba daño a nivel de cromosomas con esta dosis.  
 
Aamir et al. (2007), en una investigación sobre la inducción de mutaciones para la detección 
de resistencia a podredumbre roja (Colletotrichum falcatum) en caña de azúcar en la variedad 
CP 77-400, concluyeron que el efecto del tratamiento de azida de sodio en la proliferación 
del callo y la regeneración de plantas, en los cultivos de control, 1.81 g de callo fue producido 
después de 12 semanas de incubación que en la regeneración produjo 57 plantas. Sin 
embargo, la incorporación de azida de sodio durante cinco días en el medio adversamente 
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afectó la tasa de proliferación del callo y la regeneración de plantas, que encontraron, 
disminuyó con la concentración. Por otro lado, cuando aumentaron la concentración de azida 
de sodio, aumentó de 0. 1 mg / l a 5.0 mg / l la tasa de proliferación de callo se redujo en 8.8, 
10.49, 26.52, 37.01 y 52.49 % en 1.0, 2.0, 3.0, 4.0 y 5.0 mg / l de azida de sodio y el número 
de plantas regeneradas eran 48, 44, 38, 34 y 22 respectivamente. Finalmente, obtuvieron un 
número máximo de variantes morfológicas a la concentración de 4,0 mg / l de azida de sodio. 
A esta concentración 19 plantas mostraron anomalías en el crecimiento (ya sea albino, viridis 
y hojas pequeñas). También se observaron que todas las plantas morfológicamente 
anormales producidas (viridis o albino) debido al tratamiento mutagénico no sobrevivieron 
para seguir creciendo. Obtuvieron 28 líneas con resistencia contra la enfermedad de la 
pudrición roja y caracteres morfológicos. 
 
Jankowicz et al. (2017), concluyeron que la azida de sodio es un mutagénico muy eficiente 
en la cebada, así como en algunas otras especies de cultivos.  Las dosis de NaN3 que se usan 
rutinariamente para el tratamiento mutagénico de semillas de cebada son por lo general 
dentro del intervalo de 0.5-4 mM durante 3-5 h. Casi todas las mutaciones que fueron 
identificadas eran cambios en la posición en las bases nitrogenadas. 
 
2.9.3 Agentes mutagénicos biológicos 
 
a. Conceptos generales 
Algunos agentes biológicos aumentan la frecuencia de la mutación génica. Destacan entre 
ellos ciertos virus que pueden producir cambios en la expresión de algunos genes (por 
ejemplo, los retrovirus, los adenovirus o el virus de la hepatitis B humana, entre otros) y los 
transposones. Estos últimos son segmentos móviles de ADN que pueden cambiar de 
posición, trasladándose a otro lugar distinto dentro del mismo cromosoma o incluso a otro 
cromosoma (Quintana et al. 2013). Estos autores también refieren que estos elementos 
móviles se han encontrado en todo tipo de organismos (maíz, levaduras, insectos, bacterias, 
etc.) y pueden originar mutaciones, ya que causan una activación o inactivación génica no 
deseada al insertarse en los genes estructurales o en los reguladores. Se cree, además, que 
los virus mutagénicos podrían realizar su acción al llevar en su genoma transposones 






2.10 HERRAMIENTAS BIOTECNOLÓGICAS PARA ASISTIR AL 
MEJORAMIENTO VEGETAL. 
 
2.10.1 Marcadores genéticos 
 
La información genética que posee cada individuo es determinada por su genotipo y se 
refiere a la totalidad de su información genética o parte de ella. Cada locus involucrado en 
la expresión del fenotipo representa el conjunto de genes presente en el locus tanto para 
regiones de ADN codificantes y no codificantes (Bergmann et al. 1989; Gillet 1996). Los 
marcadores genéticos representan diferencias genéticas entre individuos o especies, 
generalmente no representan genes blancos, pero actúan como señales o marcas ya que se 
encuentran cerca de los genes de interés, la mayoría no afecta el fenotipo de la característica 
de interés ya que se encuentran cerca o ligados a los genes que controlan la característica 
(Collard et al.2005). Los marcadores genéticos inicialmente se utilizaron en el mapeo 
genético para determinar el orden de los genes a lo largo de los cromosomas. Sturtevant 
(1913) desarrolló el primer mapa genético al utilizar caracteres morfológicos ligados al sexo 
en Drosophila melanogaster Meigen. Posteriormente, Sax (1923), determinó el ligamiento 
genético entre caracteres cualitativos (color y tamaño de la semilla) en frijol. Los beneficios 
potenciales de la utilización de marcadores vinculada a los genes en programas de 
mejoramiento han sido evidentes durante muchos decenios. Sin embargo, la realización de 
este potencial ha sido limitada por la falta de marcadores. Con el advenimiento de los 
marcadores genéticos basados en ADN en la década de los setentas la situación cambio para 
investigadores y mejoradores, ya que por primera vez se identificó un gran número de 
marcadores dispersos en el genoma de especies como el tomate (Paterson et al. 1988). 
Actualmente, los marcadores genéticos se utilizan en investigación vegetal básica, en 
mejoramiento, caracterización y conservación; etiquetado de genes; introgresión asistida de 
alelos favorables y protección de variedades comerciales (Henry 2001). Los marcadores 
genéticos se localizan en un locus o varios loci y son referentes en el estudio de genomas 
(Lefebvre y Chevre 1995).  
 
Existen tres tipos principales de marcadores genéticos: morfológicos (visibles), bioquímicos 
(isoenzimas) y de ADN (moleculares). Los primeros son caracteres fenotípicos controlados 
generalmente por un locus, se expresan en diferentes ambientes, dicho carácter puede ser 
enmascarado por efectos epistáticos o pleiotrópicos, los alelos interactúan de manera 
dominante o recesiva lo que dificulta diferenciar un individuo homocigoto de un 
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heterocigoto y, por tanto, su número y utilización es limitado. Los marcadores bioquímicos 
tales como las proteínas resultan de la expresión génica de las llamadas isoenzimas, formas 
alternativas de una enzima (Vodenicharova 1989), estos marcadores revelan el polimorfismo 
a nivel de la secuencia génica, diferencian entre homocigotos y heterocigotos, aunque su 
utilización es limitada por las modificaciones transcripcionales de la proteína (Staub et 
al. 1982). Los marcadores moleculares revelan sitios de variación en el ADN (Jones et 
al. 1997), son los más utilizados en el análisis del germoplasma vegetal, debido a su 
abundancia son generados por diferentes tipos de mutaciones en el ADN así como 
mutaciones por substitución (puntuales), reordenamientos (inserciones o deleciones) o 
errores en la replicación del ADN en tándem (Paterson 1996); son selectivamente neutros 
debido a que usualmente se localizan en regiones no codificantes del ADN (Collard et 
al. 2005). Los marcadores moleculares se clasifican como marcadores directos, loci que 
codifican para una mutación funcional, marcadores en desequilibrio de ligamiento (DL), 
marcadores en equilibrio de ligamiento (EL) o loci en equilibrio de ligamiento con la 
mutación funcional en poblaciones de recombinación abierta (Dekkers 2004). Los 
marcadores moleculares difieren en la segregación y aplicación en programas de selección, 
los marcadores directos y DL se aplican en la cruza de genotipos dentro de una población 
con asociación alta (1 a 5 cM) entre el genotipo y fenotipo. Al utilizar los marcadores LE 
deben considerarse diversas fases de ligamiento entre los marcadores y QTLs, normalmente 
estos marcadores son referidos como selección asistida por genes (SAG), selección asistida 
por marcadores DL (SAM–DL) y selección asistida por marcadores EL (SAM–EL). La 
utilización de los marcadores moleculares en selección para uno o varios caracteres se 
determina por la facilidad de su detección (Dekkers 2004). 
 
2.10.2 Selección asistida por marcadores (MAS). 
 
La mejora convencional de plantas se basa en la selección por el fenotipo de los individuos 
de interés por alguna característica distintiva, entre los individuos de progenies segregantes 
resultado de la hibridación. La obtención de nuevos cultivares por esta vía toma no menos 
de 8 a 10 años y, en ocasiones, no se garantiza la obtención de ese cultivar mejorado. Los 
mejoradores, por consiguiente, están muy interesados en que surjan nuevas tecnologías que 
ayuden a ser más eficiente este proceso. La selección asistida por marcadores (MAS) ofrece 
numerosas ventajas, con un enfoque nuevo que permite hacer mucho más eficiente las 
estrategias de selección en los programas de mejora de los cultivos. Los marcadores 
moleculares se han convertido en poderosas herramientas para hacer posible la 
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determinación de las características genéticas de las plantas y seleccionar por el genotipo, 
en lugar de por el fenotipo (Álvarez 2011). 
 
En los últimos años, gracias al desarrollo científico y tecnológico, se ha logrado la 
implementación de nuevas herramientas biotecnológicas que ofrecen amplias posibilidades 
para que los mejoradores se puedan trazar objetivos que fueron inalcanzables, hasta hace 
unos años. Entre estas, la de los marcadores genéticos estrechamente ligados a los genes de 
interés, que les permite la introducción de genes con mayor efectividad (Díez y Nuez 2008).  
 
Los marcadores genéticos se han empleado en diferentes fases de la mejora de las plantas: 
el pre-mejoramiento (conservación y uso de los recursos genéticos, conocimiento y uso del 
sistema reproductivo, caracterización y pureza de cultivares para emplearlos como 
progenitores); el mejoramiento (selección de progenitores y monitoreo en los híbridos, 
selección asistida para caracteres cualitativos y cuantitativos, introgresión de genes desde 
especies silvestres) y el post mejoramiento (caracterización y pureza de cultivares en los 
lotes de semilla, desarrollo e identificación de Organismos Genéticamente Modificados, 
entre otros). Estos se han usado, también con éxito, en otras líneas de investigación en 
plantas, tales como la filogenia, el diagnóstico de patógenos, y la agroindustria (Borém 
2009). 
 
Aun cuando algunos tipos de marcadores (morfológicos y bioquímicos) existían desde hace 
décadas, estos se empleaban con discreción, y no fue hasta el advenimiento de la tecnología 
de marcadores de ácido desoxirribonucleico (ADN, “Deoxyribonucleic acid”), en la década 
de los años 80, que se abrió el camino hacia el uso práctico y rutinario de una nueva 
generación de marcadores, los marcadores moleculares de ADN. Gracias a los avances 
logrados en la automatización de la tecnología de ADN y proteínas, se ha abierto una nueva 
etapa en el conocimiento de las funciones génicas (genómica), lo que ha permitido el diseño 
de marcadores génicos a partir de las secuencias de los propios genes de interés, y con éstos, 
la mejora genética adquirirá un nuevo enfoque (Varshney et al. 2007).  
 
Estos marcadores de ADN, ligados a genes de interés, pueden ser empleados para detectar 
la presencia de variaciones alélicas en éstos, con una eficiencia y precisión mejoradas. En 
los últimos años, se ha logrado saturar los mapas de ligamiento del tomate con dichos 
marcadores, y han sido asimilados por las compañías de semillas e instituciones públicas 
para asistir a la selección en la mejora genética de esta especie (Foolad 2005), mediante lo 
que se ha dado en llamar la selección asistida por marcadores (MAS: “Marker-Assisted 
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Selection”), la cual es una componente de la nueva disciplina denominada ‘mejoramiento 
molecular’ (Collard y Mackill 2008).  
 
La selección asistida por marcadores está ganando una considerable importancia en el 
incremento de la eficiencia de la mejora de las plantas, al permitir transferir de forma más 
precisa, que los métodos clásicos de selección, regiones genómicas de interés (“foreground 
selection”) y acelerar la recuperación del genoma del parental recurrente (“background 
selection”). La MAS ha sido empleada ampliamente para caracteres de herencia simple y en 
menor medida para caracteres poligénicos, aunque existen algunos casos exitosos en la 
mejora de caracteres cuantitativos mediante estas técnicas (Ibitoye y Akin 2010).  
 
Los beneficios potenciales de la utilización de marcadores ligados a genes de interés 
agronómico en programas de mejoramiento, para pasar de selección fenotípica a genotípica, 
han sido obvios por muchas décadas, sin embargo, la realización de este potencial ha estado 
limitada por la falta de marcadores (Collard y Mackill 2008).   
 
Con la llegada de marcadores basados en ADN a finales de los 70, la situación cambió; y se 
pudo, por primera vez, empezar a identificar gran número de marcadores dispersos a través 
del material genético de especies de interés y usarlos para detectar asociación con rasgos de 
interés, permitiendo a MAS convertirse finalmente en una realidad. Esto dio lugar a todo un 
nuevo campo de investigación académica iniciando con la publicación hito de Paterson en 
1988, donde mostró que con la disponibilidad de un gran número de marcadores para tomate, 
los efectos y la localización de marcadores ligados a genes que tienen un impacto sobre 
rasgos cuantitativos, (rasgos del fruto en este caso) podría ser estimada utilizando un enfoque 
que pudo ser aplicado para diseccionar la genética de cualquier rasgo fisiológico 
morfológico y de comportamiento en animales y plantas (Ruane y Sonnino 2007).  
 
La mayoría de los caracteres considerados en genética de plantas y animales en programas 
de mejoramiento son cuantitativos, controlados por muchos genes junto con factores 
ambientales y los genes subyacentes que tienen efectos menores sobre el fenotipo observado. 
Producción y tamaño de semilla son ejemplos típicos de rasgos cuantitativos. En genética 
clásica la selección se basa en la observación de fenotipos candidatos para selección y el 
comportamiento de la siguiente generación, esto sin conocer los genes. El desarrollo de los 
marcadores moleculares, por lo tanto, fue recibido con gran entusiasmo ya que era visto 
como un avance prometedor y clave para superar esta limitación. Desde 1999 la tecnología 
de MAS fue prometedora y muchas de las investigaciones se han realizado en el campo, pero 
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con pocas excepciones, MAS no ha entregado los beneficios esperados en el mejoramiento 
de plantas, y en países en desarrollo ha quedado aún más rezagado (Ruane y Sonnino 2007). 
 
2.10.3 Caracterización molecular. 
 
Se consideran dos tipos de marcadores, los morfológicos y los moleculares o genéticos, 
siendo los marcadores moleculares biomoléculas que se relacionan con rasgos genéticos que 
visualizan diferencias tangibles entre las secuencias homólogas de ADN de los organismos. 
Diferencias que son resultado de cambios o rearreglos entre los pares de bases que lo 
conforman localizados en un mismo locus (Azofeita 2006; Valadez y Kahl 2000; Pabón 
2011). Las biomoléculas usadas como marcadores moleculares son las proteínas (antígenos 
e izoenzimas) y el ADN (genes conocidos o fragmentos de secuencia y función 
desconocida), que al asociarse varios de estos marcadores moleculares con un rasgo genético 
forman un QTL (Loci de rasgos cuantitativos o cuantificables). Un marcador molecular es 
monomórfico cuando es invariable en todos los individuos estudiados, pero cuando presenta 
diferencias en el peso molecular, actividad enzimática y/o estructura, se dice que es 
polimórfico (Germán et al. 2009). Carecen de efectos ambientales a diferencia de los análisis 
basados en marcadores (caracteres) morfológicos y bioquímicos (izoenzimas y proteínas) 
(Rodríguez 2008; Valadez y Kahl 2000). No afectan el fenotipo puesto que se encuentran en 
regiones codificantes y no codificantes, pueden detectarse en cualquier estado del desarrollo 
vegetativo, están distribuidos a lo largo de todo el genoma por lo que pueden detectar 
pequeñas variaciones o cambios a lo largo de la secuencia del ADN, son codominantes, no 
presentan epistasia ni pleitropía, presentan alto nivel de polimorfismos facilitando la 
construcción de mapas genéticos además de ser de uso sencillo, rápido y objetivo aunque en 
ocasiones su uso es costoso. 
 
2.10.4 Tipos de marcadores moleculares. 
  
 Se pueden utilizar diferentes métodos para la obtención de marcadores del ADN (Cuadro 
3), agrupados en tres categorías (Valadez y Kahl 2000; Scottish 2000; Azofeita 2006).  
 
a. Técnicas basadas en la hibridación tipo “Southern”: estas técnicas tienen el propósito 
de explorar las variaciones en la longitud de los fragmentos del ADN. En ésta categoría se 
encuentran: RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) y los VNTR (Variable 
Number of Tandem Repeats). Técnicas donde las sondas son hibridadas a membranas que 




b. Técnicas basadas en la Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR): técnica que 
permite la duplicación exponencial (síntesis de novo) de regiones específicas de ADN y para 
ello es necesario pequeñas moléculas sintéticas iniciadoras (oligonucleótidos) de secuencia 
conocida y de la acción de una enzima polimerasa para ADN que sea termoestable. En esta 
categoría se encuentran los SSR (Simple Sequence Repeat), RAPD (Random Amplified 
Polymorphic DNA), AP-PCR (Arbitrarily Primed PCR), DAF (DNA Amplification 
Fingerprinting), AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism), difiriendo en la 
longitud y secuencia de los iniciadores empleados (Velasco 2005).  
  
c. Combinación de la PCR o de los productos amplificados más la hibridación tipo 
Southern: en esta categoría se encuentran las técnicas RAHM (Random Amplified 
Hibridization Microsatelites) o también llamada RAMPO (Random Amplified Microsatelite 
Polymorphisms). 
 
2.10.5 Marcadores genéticos. 
 
Los marcadores genéticos moleculares son fragmentos de ADN que sirven de referencia para 
detectar la transmisión de un segmento de cromosoma de una generación a otra. El término 
marcador se utiliza aquí en el sentido de marcador genético, y se usa como sinónimo de 
marcador de locus; un locus polimórfico que indica el genotipo del individuo que lo lleva 
(con este propósito se utilizan marcadores en genética de poblaciones), o el genotipo de uno 
o de varios loci ligados al marcador (de Vienne 2003).  
 
Los marcadores moleculares se aplican en diferentes campos de investigación, y se utilizan 
en el aislamiento de genes con función desconocida, gracias al conocimiento de su posición 
en el genoma y en el campo de la evolución, mediante la comparación de mapas genéticos 
para la ubicación de las alteraciones estructurales del genoma que ocurren durante la 
diversificación de un género o familia. En la genética formal, para el análisis sistemático de 
los factores que influencian la recombinación; y en genética de poblaciones se puede medir 
la diversidad y el flujo genéticos. Sin embargo, el campo más favorecido por los marcadores 
moleculares es la genética cuantitativa, considerada como una “ciencia de las ingenierías” 
debido a que es más utilizada por los agricultores que por los investigadores (de Vienne 
2003).  
 
La genética cuantitativa tiene éxito en áreas que incluyen el análisis de las bases genéticas 
de la variación morfológica, para el desarrollo de estrategias para la caracterización de genes 
que se puedan “cuantificar” (QTL); la selección asistida por marcadores (SAM), en el caso 
30 
 
de características influenciadas por varios genes, o poligénicas; y la selección asistida por 
genes (SAG), en el caso de características influenciadas por un solo gen, o monogénicas. La 
SAM y la SAG son dos herramientas poderosas en el mejoramiento de plantas y animales 
(de Vienne 2003; Dekkers 2004; Makker 2005).  
 
Los marcadores genéticos tienen muchas aplicaciones en diferentes fases de programas de 
selección: la optimización para la conservación de fuentes de genes, selección de padres, 
identificación de alelos favorables y desarrollo de genotipos que acumulen tales alelos 
(Charcosset y Gallais 2003). Cualquier contribución de los marcadores moleculares a la 
selección, se basa en la disponibilidad de marcadores ligados a aquellos genes involucrados 
en la variación de la característica seleccionada (Stuber 1995). Así, la aplicación de la SAM 
y SAG se puede utilizar para el desarrollo de genotipos particulares y para el mejoramiento 
de poblaciones por selección recurrente (Charcosset y Gallais 2003).  
 
La clasificación por los criterios moleculares considera dos grupos de marcadores: a) Las 
secuencias múltiples (incluyendo inserciones y eliminaciones); polimorfismo en la longitud 
de un segmento amplificado (AFLP), polimorfismo de ADN amplificado al azar (RAPD), 
polimorfismo de la longitud de un fragmento de restricción (RFLP), microsatélites (SSR), 
sitios etiquetados para la expresión (EST): y b) Secuencias de nucleótido sencillo o único. 
Las ventajas y desventajas de su uso y aplicación se han discutido recientemente (Zavala-
Páramo et al. 2002; Makker 2005).  
 
La identificación de estos marcadores moleculares ha permitido la determinación del 
genotipo actual en un locus o loci específico sin errores debidos a los efectos ambientales. 
En este sentido se pueden identificar genotipos en loci cuyos genes tienen efectos directos 
sobre una característica particular (Van der Werf 2000). Los marcadores genéticos tienen 
diferentes aplicaciones potenciales en ganadería como son: el establecimiento de paternidad, 
identificación oportuna de defectos, o identificación de características productivas como la 
presencia de cuernos o pelaje, e identificación de enfermedades genéticas, entre otras 
(Salazar-Marroquín et al. 2004; Casas et al. 2006).  
 
Por otro lado, la respuesta biológica de los individuos en un ambiente dado se establece 
gracias a uno o un grupo de genes que son los responsables de que un animal sea inferior o 
superior en cuanto a producción se refiere; que manifieste un color u otro, un incremento en 
la masa muscular, un incremento en la producción de leche o un incremento en la 
prolificidad. Independientemente de cuales sean los que se utilicen, los marcadores genéticos 
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pueden aplicarse para identificar algún locus del genoma, que se encuentre cerca de un gen 
específico que codifique una característica en particular (Anderson 2001). 
 
2.10.6 Microsatélites SSR. 
 
Los microsatélites SSR (Simple Sequence Repeats) o también conocidos como secuencias 
cortas o simples, son repeticiones de mono-, di-, tri- y tetranucleótidos (Scottish, 2000; 
Rentaría 2007; Rodríguez 2008).  Constituidos de 2 a 10 pares de bases como unidad básica, 
se encuentran en todo el genoma de los organismos eucariontes ya sea en regiones 
codificantes y no codificantes (Rentaría 2007; Becerra 2000; Valadez y Kahl 2000). Técnica 
que requiere poco ADN sin tener una alta calidad de pureza, son altamente polimórficos y 
su interpretación es sencilla (Gutiérrez 2009). 
 
Existen varias alternativas para estimar esta diversidad genética. Tradicionalmente, se han 
usado para este fin marcadores morfológicos tales como hábito de crecimiento, 
características de los granos, resistencia a enfermedades y plagas (Singh et al. 1991). Estos 
marcadores, sin embargo, son afectados por el ambiente y el estado de desarrollo de la planta, 
tornando menos eficientes sus caracterizaciones (Tatineni et al. 1996). 
 
Con el desarrollo de los marcadores moleculares, se simplificó el estudio de la diversidad 
genética, pues son independientes de las condiciones ambientales y muestran un alto nivel 
de polimorfismo, posibilitando una descripción más detallada de la estructura genética de 
las poblaciones (Williams et al. 1990). Los marcadores RAPD, AFLP, RFLP han sido 
ampliamente utilizados para medir la diversidad genética dentro y entre especies de 
microorganismos, animales y plantas, incluyendo el frijol (Tohme et al. 1996; Vasconcelos 
















III. MATERIALES Y MÉTODOS 
 
3.1 LUGAR DE EJECUCIÓN 
 
La investigación se llevó a cabo en el laboratorio de biotecnología del Programa de 
Investigación y Proyección Social (PIPS) en Cereales y Granos Nativos de la Facultad de 
Agronomía y en los campos experimentales de la Universidad Nacional Agraria La Molina 
(Fundo-UNALM),  
 
3.2 MATERIAL VEGETAL 
 
Se utilizó la semilla botánica de aguaymanto (Physalis peruviana), colectada en el Distrito 
de Colcabamba, Provincia de Pampas-Tayacaja, Región de Huancavelica.  
 
3.3 TRATAMIENTO MUTAGÉNICO FÍSICO DE LAS SEMILLAS 
 
Las irradiaciones con rayos gamma, a las semillas del material parental, fueron realizadas a 
través de un servicio en el Instituto Peruano de Energía Nuclear (IPEN) utilizando la fuente 
de Cobalto (Co60), que utiliza el irradiador tipo I, marca Gammacell 220 Excel Modelo C-
198, serie GS-401. 
 
3.4 TRATAMIENTO MUTAGÉNICO QUÍMICO DE LAS SEMILLAS 
 
Se utilizó la azida de sodio (NaN3) como tratamiento mutagénico químico a las semillas de 
aguaymanto en el laboratorio de biotecnología del PIPS en Cereales y Granos Nativos de la 
UNALM, siguiendo el siguiente protocolo: 
 
1. Preparación de la solución buffer pH3. Se pesó KH2PO4 (0.4 M) y se disolvió en agua 
destilada. Luego se llevó a pH 3 utilizando ácido ortofosfórico. 
 
2. Se preparó una alícuota de NaN3, en una solución 1:1 disolviendo la azida de sodio en 
la solución buffer pH 3. 
 
3. Las semillas de todos los tratamientos se remojaron en cada una de las dosis de NaN3, 
durante 1 hora y luego se realizaron 3 enjuagues con agua corriente. Luego, todas las 
semillas tratadas con mutagénico físico y químico se sembraron en placas y macetas 




3.5 CARACTERIZACIÓN CITOLÓGICA  
 
Para la caracterización citológica y molecular en plantas M0, se hicieron germinar 100 
plántulas. Cuando tenían de cuatro a cinco hojas verdaderas, se seleccionaron al azar 30 
individuos. Se utilizó el protocolo del manual de biología reproductiva y citológica de la 
papa (Ordoñez et al., 2016) el cual se detalla a continuación: 
 
Procedimiento 1. Se sembró individualmente semillas de aguaymanto en macetas de 13 cm 
de diámetro x 7 cm de altura (que contenía como sustrato, arena de río lavada y vermiculita 
agrícola en una proporción de 1:1), en condiciones de invernadero.  
 
Procedimiento 2. Se dejó crecer las plantas hasta que alcanzaron una altura de 10 cm. 
aproximadamente.  Las plantas estuvieron en perfecto estado de desarrollo y sanidad y con 
raíces finas.  
 
Procedimiento 3. Se realizó la colecta de raíces entre las 10 u 11 horas de la mañana.  
 
Procedimiento 4. Se removió las plantas de las macetas, volteando la maceta y aplicando un 
ligero golpe en la base de la misma.  
 
Procedimiento 5. Con la ayuda de una pinza de punta fina, se cortó aproximadamente 10 mm 
de la parte terminal o punta de la raíz, la cual presentó un color blanco hialino.  
 
Pre‐tratamientos alternativos: Se colocaron las raíces en frascos con agua destilada y se 
almacenaron los frascos dentro de un recipiente con contenido de agua y hielo, por 48 horas, 
bajo refrigeración a 4°C. Se colocaron las raíces en frascos que contengan una solución de 
8-hidroxiquinoleína, por 5 horas a 15°C. Se dejaron las raíces en una solución de colchicina 
0.05 a 0.5 %, durante 4 a 6 horas, a 10‐15°C.  
 
Procedimiento 6 (prefijación). Se colectaron las raíces en viales o frascos pequeños 
conteniendo agua destilada a temperatura ambiente, con la finalidad de que la presión de 
turgencia expanda las células.   
 
Procedimiento 7. Después de 1 hora, se trasladó las raíces a una solución de prefijación, que 
contenía el piretroide (15 μL de permetrina disuelta en 100 mL de agua helada a un pH de 5 
a 5.8), dejándolas por 24 horas bajo refrigeración a 4°C.  
 
Procedimiento 8 (fijación). Se transfirió las raíces a la solución de Farmer: mezcla de tres 
partes de etanol al 96% y una parte de ácido acético glacial (CH3COOH). La solución se usó 
34 
 
media hora después de su preparación, manteniendo la temperatura ambiente durante 24 
horas.  
 
Procedimiento 9 (hidrólisis). Se agregó a las raíces ácido clorhídrico (HCl) 1N, previamente 
calentado a 60°C.  
 
Procedimiento 10. Se calentó la solución de ácido clorhídrico (HCl) conteniendo las raíces 
en una incubadora a 60°C, por 8 a 10 minutos.  
 
Procedimiento 11. Se eliminó el ácido clorhídrico (HCl) y se lavó cuidadosamente las raíces 
con agua destilada.  
 
Procedimiento 12 (tinción). Se colocaron las raíces en una solución de lacto‐propiónico 
orceína en contenedores pequeños o lunas de reloj por 5 minutos.  
 
Procedimiento 13 (aplastado o squash). Se cortaron de 1 a 2 mm de la punta de la raíz y se 
colocó en el centro de una lámina portaobjeto.  
 
Procedimiento 14. Se añadió una gota de lacto‐propiónico orceína y se colocó sobre esta una 
lámina cubreobjetos.  
 
Procedimiento 15. Asegurando uno de los extremos de la lámina, se presionó suavemente la 
punta con un borrador de lápiz, o dando golpes repetidos y firmes.  
 
Procedimiento 16. Se colocó la lámina portaobjeto entre hojas de papel de filtro y se presionó 
fuertemente con el dedo pulgar. Este paso se denomina en inglés “squash”; se evitó cualquier 
movimiento lateral de la lámina cubreobjetos. 
 
Procedimiento 17 (observación). Se colocó la lámina portaobjeto conteniendo la muestra 
bajo microscopio óptico a un aumento de 100X o 200X.  
 
Procedimiento 18. Se seleccionó los campos con las mejores metafases y se observó con un 
objetivo de mayor aumento, de 400X o 1000X, para el conteo de cromosoma. Solo se 
consideraron válidas las células intactas y no superpuestas, a fin de no distorsionar el conteo 
exacto de los cromosomas. 
 
3.6 CARACTERIZACIÓN MOLECULAR  
 
Esta fase se desarrolló en tres etapas, que comprendió la extracción de ADN, el 
establecimiento de los perfiles térmicos para los marcadores ISSR y el tránsito de los 
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amplificados a través de la electroforesis vertical. Para la extracción de ADN se trabajó con 
base en la metodología de Dellaporta et al. (1983). 
 
La amplificación de los microsatélites ISSR vía PCR se realizó con seis primers (Tabla 1), 
escogidos por manifestar polimorfismo y repetibilidad en especies como Rubus spp. (Morillo 
et al., 2005), Psidium guajava (Sanabria et al., 2006), Heliconia spp. (Arcos et al., 2004) y 
P. peruviana (Lagos, 2001 y Bonilla et al., 2008).  
Se determinaron las condiciones óptimas de cloruro de magnesio, cebador y buffer Taq 
polimerasa. Se utilizaron 200 µM de DNTP y 1U de Taq polimerasa, en un volumen total de 
reacción de 12,5 µL. La PCR se realizó en un termociclador PTC-100 Programmable Termal 
Controller de MJ Research®. La desnaturalización inicial fue de 95 ºC durante 5 min, 37 
ciclos de desnaturalización a 95 ºC por 30 seg. La temperatura de hibridación para los 
diferentes cebadores fue entre 50 y 58 ºC por 45 seg (Tabla 1), una extensión a 72 ºC por 
dos min y finalmente 72 ºC durante siete min. Los amplificados se separaron por 
electroforesis (1 hora en Tampón TBE 0,5 X a 160 V) en geles de poliacrilamida al 8%, 
usando sales de plata para la tinción. La visualización de los geles se hizo directamente sobre 
ellos, utilizando un fondo de luz blanca. El peso de los amplificados, se estimó por 
comparación con el marcador Lambda de 100 pb.  
 
 
Tabla 1.  Cebadores utilizados en la técnica microsatélites ISSR para el estudio de la diversidad 
intragenética de 19 genotipos de Physalis peruviana L. 
 
Primer *  Secuencia del primer (5´a 3´) 
Temperatura de 
hibridación (°C) 
UBC810 GAGAGAGAGAGAGAGAT 45.4 
UBC807 AGAGAGAGAGAGAGAGT 47.0 
UBC841 GAGAGAGAGAGAGAGAYC 48.5 
IS36 AGAGAGAGAGAGAGAGTC 48.6 
SSR15 CCCGTGTGTGTGTGT 52.2 
SSR17 CSGGAGAGAGAGAGA 48.3 
 






3.7.1 En la población M1 
Los experimentos tuvieron dos etapas: en el laboratorio (en placas Petri) se evaluaron el 
porcentaje de germinación, longitud de raíz, y en la casa malla (en macetas), el porcentaje 
de emergencia y altura de las plántulas. Los efectos de los rayos gamma y la azida de sodio 
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(NaN3) fueron calculados teniendo en cuenta el comportamiento del control en cada uno de 
los parámetros evaluados.  
 
Los tratamientos mutagénicos probados fueron: 
 
Físicos: irradiaciones gamma 100 Gy, 150 Gy, 200 Gy, 250 Gy, 300 Gy, 350 Gy y 400 Gy. 
 
Químicos: 0,5, 1,0, 1,5, 2,0, 2,5, 3,0 y 3,5 mM. de azida de sodio. 
 
3.7.2 En la Población M2 
 
Para la identificación de variantes mutagénicos en la población M2 de aguaymanto, se 
hicieron germinar las semillas de 200 plantas en macetas individuales (10 semillas/plantas) 
de cada tratamiento proveniente de la población M1 (2.5 mM de azida de sodio y 300 Gy de 
radiación gamma).  
 
Cuando las plántulas tenían aproximadamente 10 cm de altura, se trasplantó en el terreno 
definitivo, en los campos experimentales de la Universidad Nacional Agraria, durante los 
meses de febrero a agosto del 2018.  
 
Se trasplantaron un total de 2000 plántulas de cada tratamiento en parcelas independientes 
de observación, distanciados entre surcos a 1.50 m. y a 1.50 m. entre plantas. Cada 5 surcos 
de plántula tratadas, se sembró 2 surcos de plántulas sin tratamiento (testigo), para facilitar 
la comparación.  
 
El área total del ensayo fue de 10,000 m2. La preparación del suelo, desde la roturación hasta 
el surcado, fue en forma mecanizada y el manejo agronómico del cultivo (como manejo de 
agua, aporque, control de malezas, control sanitario, entre otros), fue manualmente y de 
acuerdo a los requerimientos del cultivo, previa inspección del campo.  
 
La identificación de variantes mutagénicos en plantas individuales, fue visualmente 
comparando con las plantas sin tratamiento (testigo).  
 
Aquí se evaluaron caracteres morfológicos y se seleccionaron aquellos individuos diferentes 
con caracteres agronómicos deseados. 
 
3.8 ANÁLISIS ESTADÍSTICO 
 
Los experimentos de la población M1 fueron conducidos en el diseño estadístico DCA 
(Diseño Completamente al Azar), con 4 repeticiones por tratamiento. Cada unidad 
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experimental estuvo conformada por 100 semillas. Asimismo, fue calculado el efecto que 
causó cada dosis del agente mutagénico. 
 
El experimento de la población M2 fue analizado mediante el Análisis de Clasificación 
Jerárquica teniendo en cuenta los criterios de Ward (Morineau, 1984). La información 
proveniente de la caracterización molecular, se organizó en una matriz binaria, donde la 
presencia de la banda fue uno y la ausencia cero.  
 
Con el uso del software TFPGA (Tools for Population Genetic Analysis) para el análisis de 
datos moleculares (Miller, 1997), obtuvo las estadísticas descriptivas de frecuencias alélicas 
y de heterocigotos, la heterocigosidad observada y esperada, el porcentaje de locus 
polimórficos.  
 
Las distancias genéticas se calcularon mediante las distancias mínimas insesgadas de Nei 
(1978) y se construyó un dendrograma con base en el método de agrupamiento UPGMA 
(Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean), el cual utiliza el promedio 






















IV. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
 
4.1 DETERMINACIÓN DEL EFECTO SOMÁTICO DE LOS RAYOS GAMMA Y 
DE LA AZIDA DE SODIO EN SEMILLAS DE AGUAYMANTO (PHYSALIS 
PERUVIANA L.) 
 
El efecto somático de la aplicación de agentes mutagénicos en la presente tesis se midió en 
la germinación (presencia de radícula y presencia de cotiledón), el desarrollo de la plántula 




En la germinación se evaluaron dos fases. La primera fase relacionada a la presencia de la 
radícula y la segunda fase la presencia de los cotiledones. En la Tabla 2 se muestra los 
valores medios y los resultados de la prueba de Duncan (α = 0,01).  Se puede apreciar que 
no hubo diferencias significativas en el porcentaje de semillas con radícula para las dosis de 
rayos gamma estudiadas. Se observaron diferencias de 0,75% a 2,00% comparando el testigo 
con las dosis de 100 y 250 Gy respectivamente y la reducción de 2,50%, 3,25%, 6,00%, en 
las dosis superiores a 300 Gy. Al respecto, Akshatha y Chandrashekar (2014), mencionaron 
que la radiación acelera la diferenciación de las células, afecta la síntesis de proteínas, el 
balance hormonal, el intercambio gaseoso y la actividad enzimática.  
 
Tabla 2: Resultados de la evaluación de la germinación de semillas y longitud radicular de 
plántulas M1 de aguaymanto irradiadas con rayos gamma 
 
 
Dosis de rayos 
gamma (Gy) 
  0 100 150 200 250 300 350 400 
C.V. 
(%) 
      dds2                   
Germinación (%):   
Fase radícula  
7 96a 96a 95a 95ª 98a 90a 92a 93a 5,89 
Germinación (%):   
Fase cotiledón  
10 31ab1 25bc 32ab 21c 32a 23c 23c 25bc 9,72 
Longitud de 
raíz (mm) 
30 31a 29ab 27ab 27ab 25bc 25c 20c 17d 8,11 
 
1 Valores en una misma fila seguido por letras diferentes son significativamente diferentes (p < 0,01). 
2 dds = días después de la siembra. 
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En la Tabla 2 se observa un número muy bajo de plántulas con hojas cotiledonales en el 
testigo y con valor ligeramente alto en las dosis de 150 y 250 Gy. La dosis de 200 Gy y las 
dosis restantes muestran menores valores, observándose una tendencia de disminución con 
el incremento de la dosis de irradiación. Los valores muestran diferencias significativas de 
acuerdo a la prueba de significación de Duncan (α = 0,01). El porcentaje de plántulas con 
hojas cotiledonales se redujo hasta en un 8% comparado con el testigo sin tratar.  
 
Beyaz et al. (2016), encontraron efectos significativos en la germinación de semillas de 
Lathyrus chrysanthus, y que las semillas irradiadas a dosis más altas tenían un mayor 
porcentaje de germinación de semillas. Resultados similares fueron reportados por Salomón 
et al. (2017), en semilla botánica de papa irradiadas de 10 a 100 Gy, quienes encontraron 
diferencias significativas entre las proporciones en las diferentes dosis de radiación gamma.  
Los resultados sugieren que existen dosis particulares e intermedias de radiación que 
estimulan la germinación de las semillas, lo que podría estar relacionado con la especie y el 
estado fisiológico de la semilla,  
 
Respecto a la longitud de raíces, se encontró efectos significativos (Tabla 2), registrándose 
una disminución de hasta 14 mm a la dosis de 400 Gy respecto al testigo sin irradiar. Las 
semillas expuestas a 100, 150 y 200 Gy respectivamente desarrollaron plántulas con raíces 
de longitud media estadísticamente iguales al testigo; sin embargo, se puede apreciar que 
conforme se incrementa la dosis de radiación de 250 Gy a 400 Gy, se reduce de manera 
significativa la longitud de las raíces. 
 
En otras especies de plantas, los resultados han sido variables en cuanto a la longitud de 
raíces en semillas irradiadas (Araújo et al. 2016; Marcu et al. 2013; Caro et al. 2012). Por 
ejemplo, Alvares et al. (2012), con dosis de radiación más bajas (5 y 20 Gy) en plántulas de 
tomate (Solanum lycopersicum L.) observaron respuesta positiva a la irradiación en la 
longitud de la raíz, con valores significativos de estimulación (p < 0,05) de 37 % en relación 
con el control. Otros autores como Nasab et al. (2010), indicaron que la longitud de las raíces 
en semillas irradiadas de Hordeum vulgare con dosis superiores a las empleadas en el 
presente trabajo (700 y 1200 Gy) presentaron valores similares al control sin irradiar. 
 
Al analizar el efecto del azida de sodio en la presencia de radícula en el proceso de 
germinación de las semillas se aprecia una reducción significativa del porcentaje de 
germinación radicular conforme se incrementó la dosis (Tabla 3). Al comparar el valor del 
testigo y el tratamiento con la dosis más alta de azida de sodio (3,5 mM.), se aprecia una 
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reducción del 73,0%. Estos resultados coinciden con lo reportado por Huari (2014), quién 
encontró diferencias significativas en el porcentaje de germinación de semillas de amancay 
(Ismene amancaes Ruiz y Pav). Por otro lado, Salas (2015) reportó el efecto letal que 
ocasiona el uso de azida de sodio en la germinación de las semillas y que este aumentó a 
medida que se incrementó la dosis en referencia al testigo. 
 
 
Tabla 3: Resultados de la evaluación de la germinación de semillas y longitud radicular de 
plántulas M1 de aguaymanto tratadas con azida de sodio 
 
Dosis de azida  
de sodio (mM) 
  0 B 0,5 1,0 1,5 2,0 2,5 3,0 3,5 
C.V. 
(%) 
      dds2                     
Germinación:  
Fase radícula (%) 




10 18a 17a 10bc 12b  8c 4d 5d 4de 2e 11,02 
Longitud de 
raíz (mm) 
30 28a 28a 27ª 27a 26ab 24bc 23cd 20de 20e    4,3 
 
1 Valores en una misma fila seguido por letras diferentes son significativamente diferentes (p < 0,01). 
 
2 dds = días después de la siembra 
 
B = Buffer pH3 
 
Del mismo modo, el porcentaje de plántulas con cotiledones se redujo a medida que se 
incrementó la dosis de azida de sodio, hasta en 16,0% con la dosis de 3,5 mM. (Tabla 3).  
 
Al analizar el efecto del tratamiento con azida de sodio sobre el crecimiento de las raíces, se 
observa que hubo reducción significativa en la longitud de las raíces y que esta fue mayor 
con el incrementó de la dosis de azida de sodio. Así, al comparar el testigo con el tratamiento 
de 3,5 mM., se aprecia una reducción de 28,57% (Tabla 3). 
 
García et al. (2010), señalaron que dosis muy elevadas de azida de sodio producen letalidad 
elevada y mayor posibilidad de obtener cambios genéticos mientras que dosis reducidas 
generan menos letalidad, pero también menos probabilidad de cambios genéticos. 
 
Hasbullah (2012), indicó que las diferencias en el porcentaje de germinación entre los 
tratamientos, se deben a la inhibición o estímulo de los procesos bioquímicos y fisiológicos 





4.1.2 Crecimiento y desarrollo de las plántulas de la población M1 
 
En la Tabla 4 y Figura 1, se presentan los resultados de las evaluaciones realizada en el 
porcentaje de emergencia y en la altura de las plántulas M1 irradiadas con rayos gamma. 
Se aprecia un rango de emergencia de 85 a 99%, correspondiendo el valor más bajo a la 
dosis de 400 Gy y la más alta al testigo.  Para altura de plántula se encontró un rango de 5.46 
a 50 mm, de igual modo el valor más bajo corresponde a la dosis de 400 Gy y el más alto al 
testigo. Para ambos caracteres los valores son significativamente diferentes de acuerdo a la 
prueba de significación de Duncan (α = 0,01). El nivel de reducción para emergencia fue 
igual a 14 % y para la altura de planta de 38%. Ambas características tienen una tendencia 
de disminución a medida que la dosis se incrementa. Antúnez et al. (2017), no encontraron 
diferencias significativas (p ≤ 0,05) en semillas de aguaymanto irradiadas con 16 dosis de 
rayos gamma; sin embargo, influyó de manera significativa sobre la altura de la planta (p ≤ 
0,05), reportando que las mayores alturas se presentaron con las dosis intermedias de 125 
(13.57 cm), 150 (13.72 cm), 175 (13.35 cm) y 200 Gy (13.42 cm), superiores en 29 % con 
respecto al testigo, mientras que con dosis altas (300 y 350 Gy) la altura fue menor a 6.27 
cm. 
 
Por otro lado, Álvarez et al. (2013), reportaron estimulación significativa (p ≤ 0,001) en la 
altura de plantas de pimiento con relación al control con todas las dosis evaluadas, 
observándose los mejores valores con la dosis de 30 Gy que incrementó la altura de plantas 
en un 15%. Del mismo modo Álvarez et al. (2012), encontraron respuesta estimulante 
significativa (p < 0,05) sobre el crecimiento en plántulas de tomate provenientes de semilla 
irradiada. También López et al. (2012), en semillas de “Chile de Agua” Capcicum annuum 
L. irradiadas a dosis de 0 a 120 Gy encontraron comportamientos diferentes en germinación 
y no encontraron efectos radioestimulantes favorables de 20 a 120 Gy en la germinación.  
 
Tabla 4: Resultados de la evaluación de la emergencia y la altura de las plántulas M1 de 
aguaymanto provenientes de semillas irradiadas con rayos gamma 
Dosis de rayos 
gamma (Gy) 
  0 100 150 200 250 300 350 400 
C.V. 
(%) 
 dds          
Emergencia  
de plántulas (%) 
12 99 a 97ab 96ab 93ab 93abc 88bc 89cd 85d 2,85 
Altura de  
plántula (mm) 
30  50 a 46ab 48ab 44bc 40c 30d 27d 19e 5,46 
 
1 Valores en una misma fila seguido por letras diferentes son significativamente diferentes (P < 0,01). 




Figura 1: Respuesta de las plántulas de aguaymanto luego de que las semillas fueran 
sometidas a radiaciones Gamma. Las plántulas de la izquierda 
corresponden al control y de la derecha a las plántulas cuyas semillas fueron 
tratadas con 400 Gy  
 
En la Tabla 5 se presentan los resultados de las evaluaciones del tratamiento con azida de 
sodio.  Para emergencia de plantas se observó un rango de 94 a 99%, correspondiendo el 
valor más bajo a la dosis de 3,5 mM y la más alta al testigo. El análisis estadístico muestra 
que no hubo diferencias entre los diferentes tratamientos con azida de sodio en relación a los 
tratamientos control. Sin embargo, se puede apreciar una ligera disminución en el porcentaje 
de emergencia a medida que se incrementan las concentraciones del mutagénico. Similar 
comportamiento fue reportado por Salas (2015) con la dosis de 3,0 mM. de NaN3 tratando a 
las semillas de salvia (Salvia farinacea Benth) y por Vargas (2016) a las semillas de tres 
variedades de café (Coffea arábica L). 
 
Tabla 5: Resultados de la evaluación de la emergencia y la altura de las plántulas M1 de 
aguaymanto provenientes de semillas tratadas con azida de sodio 
 
Dosis de  
NaN3 (mM) 
 0 B 0,5 1,0 1,5 2,0 2,5 3,0 3,5  
C.V. 
(%) 
 dds  
Emergencia de 
plántulas (%) 
12 99a 99a 98a 97a 97a 96a 96a 94a 94a 2,83 
Altura de  
plántula (mm) 
30 72a 70ab 65bc 73a 64bc 59cd 60cd 61cd 56d 4,15 
 
1 = Valores en una misma fila seguido por letras diferentes son significativamente diferentes (p < 0,01). 
 
2 dds = días después de la siembra. 
 
B = Buffer pH3 
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Las dosis de azida de sodio afectaron la altura de plántula disminuyendo hasta en 33% con 
respecto al testigo. La reducción mayor se produjo en las plántulas que se desarrollaron a 
partir de las semillas tratadas con 3,5 mM de azida de sodio, lo que concuerda con lo 
reportado por Salas (2015) y Vargas (2016) en semillas de Salvia y Café respectivamente.  
  
4.1.3 Efecto promedio de los agentes mutagénicos 
 
La Tabla 6 muestra los efectos de estimulación1 e inhibición2 en los caracteres medidos en 
las dosis de irradiación gamma comparados con el testigo. El efecto promedio de 
modificación de las variables evaluadas va desde 4,65% a (100 Gy), hasta 29,68% (400 Gy).  
 
La dosis de 100 Gy de radiación tuvo efecto reductivo en la germinación-fase cotiledonal, 
en la longitud de raíz, emergencia y altura de plantas en 6,75%, 7,53%, 2,25% y 7,45%, 
respectivamente. Sin embargo, produjo una estimulación de 0,75% en la germinación-fase 
radicular. El rango de 300 a 400 Gy produjo efecto negativo en todas las variables evaluadas.   
 
Tabla 6: Efecto promedio de la radiación gamma en la estimulación o reducción de 
germinación fase radícula (GR) y fase cotiledón (GC), en la longitud de raíz 
(LR), en la emergencia (E)y en la altura de plántulas (AP) de aguaymanto 
  
Dosis (Gy) GR (%) GC (%) LR (mm) E (%) AP (mm) 
Promedio 
(%) 
100 0,75 1 6,75 2 7,53 2 2,25 2 7,45 2 4,65 
150 0,50 2 0,25 1 12,78 2 3,00 2 52,21 2 13,65 
200 0,75 2 10,75 2 14,24 2 6,00 2 56,31 2 17,61 
250 2,00 1 0,75 1 19,27 2 5,50 2 60,08 2 16,42 
300 6,00 2 8,25 2 19,51 2 10,50 2 69,88 2 22,83 
350 3,25 2 8,75 2 34,83 2 10,00 2 73,15 2 26,00 
400 2,50 2 6,25 2 44,25 2 14,25 2 81,16 2 29,68 
 
1 = Efecto de estimulación 
 
2 = Efecto de reducción 
 
La Tabla 7 muestra los efectos estimulación1 y reducción2 en los caracteres medidos en las 
dosis de azida de sodio comparados con el testigo. El menor efecto promedio se obtuvo con 




Tabla 7: Efecto promedio del azida de sodio en la estimulación o reducción de germinación 
fase radícula (GR) y fase cotiledón (GC), en la longitud de raíz (LR), en la 




GR (%) GC (%) LR (mm) E (%) AP (mm) Promedio (%) 
B 22,50 2 1,00 2 0,19 2 0,25 2 3,89 2 5,57 
0,5 18,50 2 7,75 2 3,51 2 1,25 2 9,61 2 8,12 
1,0 33,75 2 5,75 2 5,13 2 2,50 2 0,34 1 9,36 
1,5 31,50 2 9,75 2 8,96 2 2,00 2 11,45 2 12,73 
2,0 53,00 2 13,75 2 14,74 2 3,50 2 17,93 2 20,58 
2,5 58,25 2 13,50 2 18,63 2 2,75 2 17,40 2 22,11 
3,0 69,75 2 14,50 2 27,36 2 5,25 2 15,63 2 26,50 
3,5 73,25 2 16,25 2 29,50 2 5,00 2 22,27 2 29,25 
        
  1 = Efecto de estimulación 
     
  2 = Efecto de inhibición 
      
 B = Buffer 
 
Al comparar los efectos promedio en la germinación-fase radícula se puede visualizar que 
las diferentes dosis de radiación gamma produjeron un menor rango de variación, de 6,00% 
de reducción a 0,75% de estimulación, comparados a las dosis de azida que produjeron de 
18,50% a 73,25% de reducción. Esta misma tendencia se presentó en la germinación-fase 
cotiledón, es decir la radiación gamma produjo un rango de disminución de 10,75% y de 
0,75% de estimulación, respecto al azida de sodio que produjo reducción de 1,00 a 16,25%. 
La longitud de raíz fue reducida en un rango de 7,53% a 44,25% por efecto de las diferentes 
dosis de radiación gamma y en un rango de 0,19% a 29,50% por efecto de las dosis de azida 
de sodio. El porcentaje de emergencia se vio afectada de 2,25% a 14,25% y de 0,25% a 
5,25% por efecto de las dosis de radiación gamma y azida de sodio respectivamente. La 
altura de plántulas se redujo en un mayor rango de variación (de 7,45% a 81,16%) por efecto 
de la radiación gamma, respecto al azida de sodio que redujo el crecimiento de plántulas en 
un rango de 0,34 a 22,27%. En general, se puede inferir que conforme se incrementa la dosis 
de radiación gamma y azida de sodio en tratamiento a las semillas de aguaymanto, aumenta 
el porcentaje de reducción en la germinación -fase radícula, germinación -fase cotiledón, 
longitud de raíz, emergencia y altura de plántula respectivamente. Las dosis más altas de 
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ambos agentes mutagénicos de 400 Gy y 3,5 mM. de NaN3, tuvieron efectos más reductores 
para los caracteres evaluados en Physalis, en la presente investigación. 
 
4.2 DETERMINACIÓN DEL NIVEL DE PLOIDÍA DE LA POBLACIÓN M0 Y 
ANÁLISIS CITOLÓGICO EN PLANTAS M0 
 
Siguiendo el protocolo establecido y descrito en la metodología de la presente investigación 





Figura 2: Número de cromosomas de Physalis peruviana L. proveniente de una población 
local de Huancavelica 
 
En estudios similares en Colombia, Lagos (2006) reportó números cromosómicos de 2n = 
24, 36 y 48 como característicos de P. peruviana y registró casos de mixoploidía, y concluyó 
que la especie está definiendo su complemento cromosómico. Rodríguez y Bueno (2006) 
también reportaron diferentes números cromosómicos de acuerdo con el ecotipo, de esta 
forma, para el ecotipo Colombia la dotación cromosómica es de 2n = 32, para el Kenia de 
2n = 48 y para el Silvestre, de 2n = 24.  Liberato et al. (2014) al evaluar genotipos de Physalis 
sp, encontraron dotaciones cromosómicas de 2n = 4x = 48 y 2n = 2x = 24 para cada una de 
las dos especies estudiadas. 
 
Lagos et al. (2008), señalaron que P. peruviana tiene más de 50% de alogamia generándose, 
por lo tanto, cruzamientos naturales que podrían conducir a la generación de dotaciones 
cromosómicas variables para la especie, incluso en materiales del mismo ecotipo. Sin 
embargo, el aislamiento geográfico podría ayudar a la continua autopolinización y por 




Cong et al. (2008), indicaron que P. peruviana pasó de ser una especie silvestre a ser una 
cultivada sin experimentar un proceso de domesticación similar a una especie relacionada 
como Solanum lycopersicum. 
 
4.3 CARACTERIZACIÓN MOLECULAR LA POBLACIÓN M0 Y M1 Y ANÁLISIS 
DE POLIMORFISMO EN PLANTAS M1 
 
En los resultados de la electroforesis (Figura 3) se observa que no hay diversidad genética 





Figura 3:  Electroforesis en gel de agarosa al 1% mostrando la concentración y calidad del ADN 
extraído de una población local M0 de plántulas de aguaymanto de Huancavelica 
 
4.3.1 Análisis intergenotípico de la población M1 de aguaymanto 
 
El análisis molecular realizado a los 29 genotipos de la población M1, muestra el siguiente 
resultado. El dendrograma obtenido en base al coeficiente de similaridad de Nei y calculado 
de los datos combinados de los 6 cebadores microsatélites ISSR con el método de 
clasificación UPGMA., muestra que de acuerdo con el nivel de significancia es posible 
formar cuatro grupos de variables claramente definidos cada uno con varios subgrupos y dos 
genotipos independientes, a un coeficiente de similaridad de 0.50 (Figura 4).  
 
En el primer clúster se encuentran agrupados los genotipos 1, 2, 3, 4, 5 y 6 que representan 
el 20.68 % del total de los genotipos. Este grupo presenta características como forma de hoja, 






Figura 4:  Dendrograma de distancias entre 29 variables cualitativas de la población M1 
de aguaymanto. Los nombres de las variables aparecen en la Tabla 7 
 
El segundo grupo está conformado por los genotipos 26 y 27 agrupado por ser de planta 
pequeña con hojas amarillas y hoja arrugada. El tercer grupo contiene a 17 genotipos, el 
mismo que se agrupa en dos sub grupos, los que representan el 58.62 % del total de 
genotipos. El cuarto grupo lo conforman los genotipos 28 y 29 con hojas grandes pero 
diferenciados por su borde liso y acorazonado.  
 
El comportamiento independiente que tienen las variables planta alta (11) y fruto grande con 
color intenso (22) se puede atribuir a que ésta depende más de variables externas como la 
preparación y la humedad en el suelo al momento de la siembra, que de factores genéticos. 
 
Según los resultados presentados en el dendrograma se puede concluir que si se mejora o 


















































planta. El comportamiento o la asociación no-significativa entre el primero y el segundo 
grupo de variables sugiere la posibilidad de combinar en un mismo genotipo los caracteres 
del fruto con los fenológicos y de arquitectura de planta, lo que facilitaría los trabajos de 
selección sobre accesiones con frutos sobresalientes, sin afectar sus características 
agronómicas.  
 
Tabla 8: Características fenotípicas de los 29 genotipos de aguaymanto (Physalis 
peruviana), tomados al azar de una población M1 
 
 
N° Genotipo Características fenotípicas 
1 Forma de la hoja  
2 Forma del fruto y color del pedicelo 
3 Planta enana con tallo oscuro 
4 Forma de la flor 
5 Color de la hoja  
6 Producción de frutos  
7 Uniformidad del fruto 
8 Forma del capuchón  
9 Forma de los pétalos  
10 Hoja enrollada  
11 Planta alta  
12 Sin pigmentación en la base del capuchón 
13 Flores y frutos pequeños  
14 Planta pequeña con tallo oscuro 
15 Planta pequeña 
16 Planta pequeña 
17 Planta pequeña 
18 Forma del capuchón 
19 Fruto grande y color intenso 
20 Fruto grande y color intenso 
21 Fruto grande 
22 Fruto grande con color intenso 
23 Capuchón con dos frutos  
24 Hojas grandes y arrugadas  
25 Hojas amarillas  
26 Planta pequeña con hojas amarillas  
27 Hojas arrugada  
28 Hojas grande con borde liso 




Al respecto, Morillo et al. (2011), con base en el criterio de distancia genética de Nei, 
encontraron la menor distancia genética (0,095) entre UN-34 y Silvania, la mayor distancia 
genética (1,42) se dio entre el ecotipo Colombia y Perú de uchuva (Physalis peruviana).  
 
Al respecto, Bonilla et al. (2008), utilizando la técnica RAM (Random Amplified 
Microsatellites) encontraron baja diversidad genética para 43 accesiones de Physalis 
peruviana procedentes de Nariño, Cauca, Caldas, Quindío y Cundinamarca. Por otro lado, 
Morillo et al. (2011), realizando caracterización molecular utilizando marcadores RAM, 
encontraron 66 loci polimórficos con bandas de 500 a 3,000 pb. El valor de heterocigosidad 
para las 18 introducciones fue de 0,44.   
 
4.4 EVALUACIÓN DE LAS CARACTERÍSTICAS MORFOLÓGICAS DE LAS 
PLANTAS M2 DE AGUAYMANTO (PHYSALIS PERUVIANA L.) 
 
4.4.1 Espectro y frecuencia de mutaciones en plantas M2 
 
En esta generación se observaron y evaluaron caracteres morfológicos y fisiológicos.  Los 
cambios observados y no encontrados en la población testigo se consideran como 
“mutaciones candidatas” para ser ratificadas en la generación M3 mediante la prueba de 
progenie y homocigosidad. 
 
En la Tabla 9 y Tabla 10 se presentan las características modificadas, el número de plantas 
mutantes y la frecuencia de mutación producido por la irradiación gamma a 300 Gy y 2.5 
mM de azida de sodio respectivamente. Se observaron plantas con una, con dos y con tres 
mutaciones simultaneas.  
 
Se aprecia en general, que ambos agentes mutagénicos indujeron mutaciones en las mismas 
características modificadas. Se encontró mayor número de mutantes por efecto de la 
radiación gamma (77) respecto a los mutantes (29) producido por el azida de sodio. Al 
comparar las características modificadas, se ha encontrado mayor frecuencia de mutaciones 









Tabla 9: Espectro y frecuencia de mutaciones en la generación M2 de aguaymanto 
(Physalis peruviana L.) después del tratamiento de irradiación gamma a la dosis 
de 300 Gy 
 
Una característica modificada por irradiación con rayos gamma a 300 Gy 
Característica N° de mutantes  Frecuencia de mutación (%) 
Tipo de planta mejorado 15 0.75 
Altura de planta reducida 2 0.1 
Precocidad 11 0.55 
Tipo de ramificación 10 0.75 
Forma de hoja modificado 2 0.1 
Carga de fruto 2 0.1 
Tamaño de hoja  7 0.35 
Dos características modificadas por irradiación con rayos gamma a 300 Gy 
Tipo de planta mejorado y 
precocidad 
6 0.30 
Precocidad y tipo de ramificación 3 0.15 
Tipo de planta mejorado y tipo de 
ramificación 
11 0.55 
Carga de fruto y altura de planta 
reducida 
1 0.05 
Tres características modificadas por irradiación con rayos gamma a 300 Gy 
Altura de planta reducida, carga de 
fruto y precocidad 
2 0.1 
Tipo de planta mejorado, tipo de 
ramificación y forma de hoja 
modificado 
4 0.2 
Altura de planta reducida, tipo de 









Tabla 10: Espectro y frecuencia de mutaciones en la generación M2 de aguaymanto (Physalis 
peruviana L.) después del tratamiento con azida de sodio a la dosis de 2.5 mM 
 
Una característica modificada por azida de sodio con 2.5 mM 
Característica N° de mutantes  Frecuencia de mutación (%) 
Tipo de planta mejorado 9 0.45 
Altura de planta reducida 2 0.1 
Precocidad 5 0.25 
Tipo de ramificación 3 0.15 
Forma de hoja modificado 2 0.1 
Carga de fruto 1 0.05 
Fruto fusionado 1 0.05 
Dos características modificadas por azida de sodio con 2.5 mM 
Tipo de planta mejorado y 
precocidad 
2 0.1 
Precocidad y tipo de 
ramificación 
1 0.05 
carga de fruto y altura de 
planta reducida 
1 0.05 
Tres características modificadas por azida de sodio con 2.5 mM 
Altura de planta reducida, 
carga de fruto y precocidad 
1 0.05 
Tipo de planta mejorado, 
tipo de ramificación y forma 











1. Los agentes mutagénicos rayos gamma y azida de sodio empleados y las dosis 
seleccionadas tuvieron efectos reductores y estimuladores en la germinación, emergencia, 
longitud de raíz y altura de plántula. Notándose una tendencia de mayor reducción con el 
incremento de la dosis. 
 
2.  Las plantas estudiadas mostraron que la población M0 está constituida de plantas con 
2n=48 cromosomas. 
 
3.  La caracterización de la población M0, empleando electroforesis mostró que la población 
M0 de aguaymanto es una población homogénea. Por otro lado, la caracterización 
molecular de 29 plantas M1 determinó la existencia de cuatro grupos y dos genotipos 
independientes considerando las variables evaluadas.  
 
4.  Los agentes mutagénicos rayos gamma y del azida de sodio en las dosis de 300 Gy y 2,5 
mM indujeron cambios diferentes al testigo en caracteres morfológicos y de precocidad 









Continuar la evaluación de las plantas seleccionadas como probables mutantes para pruebas 
de progenie y homocigosidad y medir el comportamiento en las generaciones posteriores.  
 
Continuar evaluando las plantas seleccionadas por otras características como rendimiento, 
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8.2.6 Modificación de la forma del fruto 
 
